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Kapitel 1
Einführung
Die Grenzen meiner Sprache sind die
Grenzen meiner Welt.
Ludwig Wittgenstein
1.1 Einleitung
Die Fülle und Komplexität medizinischen Wissens stellt große Anforderungen an den Medi-
ziner. Bereits 1989 befanden Williamson et al.: »Nearly two thirds of the practitioner sample
said the current volume of scientific literature is unmanageable« [1]. Dieses Wissen zu über-
blicken, zu erfassen und zu lernen ist angesichts seiner Beschaffenheit und seines stetigen
Wachstums schwierig und aufwendig. Gedrucktes medizinisches Wissen spielt hierbei eine be-
sondere Rolle. Sowohl in der klinischen Routine, als auch in der medizinischen Forschung ha-
ben Lehrbücher, Nachschlagewerke und medizinische Journals als Quellen medizinischen Wis-
sens einen hohen Stellenwert. Eine ebenso große Bedeutung als Wissensträger und -quellen
für den Mediziner haben klinische Lehrer, Chef- und Oberärzte und Kollegen. Inzwischen
spielt auch das Internet eine immer wichtigere Rolle, was die Beschaffung und Organisation
von medizinischem Wissen angeht. In gedruckter Form und auch im Internet werden Krank-
heiten und ihre Symptome meist in Fließtext dargestellt. Auf diese Weise ist es möglich,
komplexes Wissen zusammenhängend und vollständig darzustellen. Meist sind die Kapitel
eines medizinischen Lehrbuchs zwar nach verschiedenen Aspekten unterteilt (Epidemiologie,
Pathophysiologie, Klinik, etc.), jedoch ist diese Unterteilung in verschiedenen Lehrbüchern
nie einheitlich und manchmal sogar innerhalb ein und desselben Buches verschieden. Es ist
langwierig und mühsam, die komplexen Zusammenhänge zu erlernen. Oft sind dabei die über-
geordneten Strukturen und Beziehungen der Wissensinhalte nicht einfach erkennbar, weil sie
im Fließtext des Lehrbuchs »vergraben« liegen. Auch die Suche nach einem bestimmten Stich-
wort im Fließtext entpuppt sich oft als die sprichwörtliche Nadelsuche im Heuhaufen. Wenn
einem Mediziner im Klinikalltag ein Symptom begegnet und er nachschlagen will, zu wel-
chen Krankheiten dieses passen könnte, so hilft ein klassisches Lehrbuch oft nur unzulänglich
weiter. Sie sind in diesem Sinne eher dafür geeignet, bereits bestehende Verdachtsdiagnosen
nachzuschlagen und noch einmal zu vertiefen. Als Alternative bietet sich die Verwendung von
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medizinischen Lexika an, die einen relativ schnellen Zugriff auf medizinische Begriffe erlau-
ben. Andererseits fehlt ihnen oft die Ausführlichkeit und die umfassende Darstellung einer
Krankheit. So steht das gesamte zu einer einzigen Krankheit zugehörige Wissen an vielen
verschiedenen Stellen auf verschiedenen Seiten.
In dieser Arbeit wird eine Grundlage geschaffen für ein rechnergestütztes Informations-
system, welches ein klar umgrenztes Teilgebiet der schwierigen und komplexen Materie der
Medizin leichter und schneller zugänglich macht für den Mediziner. Das Wissensgebiet, auf
das sich diese Arbeit bezieht, umfaßt die viralen Erkrankungen im Kindesalter. Ausgehend
von einem Standardwerk der Pädiatrie [2] und einem im Klinikalltag bewährten Handbuch
[3] wurde das Wissen extrahiert und für die digitale Repräsentation aufbereitet.
Angesichts der immer größer werdenden Komplexität der Medizin steigen mit ihr auch die
Ansprüche an Informationssysteme. Die Softwareanwendungen in der Medizin müssen somit
immer mehr Wissen verwalten. Ziel dieser Arbeit war es auch, die Grundlage für eine Wis-
sensbasis zu entwickeln, welche imstande ist, sich an diese wachsenden Ansprüche anzupassen.
Im Rahmen dieses Projektes wurde DataMed geschaffen, ein wissensbasiertes System, wel-
ches sowohl als Lernsystem für den Medizinstudenten, als auch als Entscheidungsunterstüt-
zungssystem für den Arzt in der Klinik dient. Diese Arbeit beschäftigt sich mit der Entwick-
lung des Datenmodells, auf dessen Grundlage DataMed aufbaut. Medizinisches Wissen ist mit
Hilfe dieses Datenmodells flexibel und einfach abgelegt. Zu diesem Zweck wurde ein objekt-
orientiertes Datenbanksystem in Kombination mit der medizinischen Nomenklatur snomed
eingesetzt. Das Hauptaugenmerk dieser Arbeit liegt auf der Strukturierung des Datenmodells:
Es ist auf die Frage gerichtet, wie die einzelnen Konzepte in einer medizinischen Wissensdomä-
ne miteinander verknüpft werden müssen, um eine didaktisch sinnvolle und rechnergestützte
Verarbeitung zu ermöglichen. Es wird geprüft, inwiefern sich Wissen in diesem Wissensgebiet
überhaupt repräsentieren lässt und welche Vor- bzw. Nachteile diese Art von Repräsentation
gegenüber den konventionellen gedruckten Wissensquellen bietet.
1.2 Inhaltlicher Überblick
Der Aufbau der Arbeit wird an dieser Stelle kurz beschrieben: Im folgenden Kapitel werden
die Ziele beschrieben. Dabei wird sowohl auf die Ziele des Rahmenprojektes DataMed als auch
auf die speziellen Ziele dieser Arbeit eingegangen. Der nächste Abschnitt befaßt sich mit den
Anforderungen an das Repräsentationsformats und an das zu modellierende Fachgebiet. In
dritten Kapitel wird der Stand der Forschung auf den Gebieten der medizinischen Wissensre-
präsentation, der Ontologien und des Semantic Webs dargestellt. Das Kapitel »Material und
Methodik« beschreibt die allgemeine und spezielle Methodik, die für diese Arbeit eingesetzt
wurde. Dabei wird im allgemeinen Teil auf die Grundlagen der Wissensrepräsentation und Ob-
jektorientierung eingegangen, während der spezielle Teil sich mit den Modellierungsprinzipien
befaßt, die spezifisch mit dem für DataMed eingegrenzten Wissensgebiet verknüpft sind. Im
Kapitel »Ergebnisse« wird auf den Umfang der erstellten Datenbank und die verschiedenen
Objekttypen eingegangen und kurz die Benutzerschnittstelle anhand einer Beispielsitzung be-
schrieben. Zum Zwecke der Qualitätssicherung wird ein Kriterienkatalog aufgestellt, anhand
dessen das Datenmodell evaluiert wird. In der Diskussion werden Probleme und Limitationen
des verfolgten Ansatzes dargestellt und DataMed mit anderen Formen medizinischer Wissens-
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repräsentation verglichen. Anhand einer Gegenüberstellung von DataMed und medizinischem
Lehrbuchtext werden jeweilige Vor- und Nachteile analysiert und spezifische Modellierungs-
schwierigkeiten kritisch bewertet. Abschließend folgen Ausblick und Zusammenfassung.
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Kapitel 2
Ziele des Projekts
2.1 Das Rahmenprojekt Datamed
Ausgangspunkt für das DataMed-Projekt bildete ein Artikel in der Computerzeitschrift c’t
aus dem Jahr 2001 [4]. In diesem Artikel wird das System Polygon beschrieben, welches
ein neuartiges System zur Informationsverwaltung und -visualisierung darstellte. Die Spei-
cherung von Wissen in herkömmlichen unstrukurierten Textdateien bringt das Problem mit
sich, daß Begriffe zwar durch Suchmaschinen auffindbar sind, ihre Bedeutung jedoch nicht
ohne weiteres explizit ist. Beispielsweise sei es bei einer Websuche nach dem Begriff »Henry
Ford«, so die Autorin, zunächst nicht eindeutig, ob damit die Firma oder die Person gemeint
ist. Es sei ein System zur Textanalyse notwendig, welches imstande ist, die Bedeutung von
Wörtern und die Beziehung zwischen ihnen zu erkennen, und dadurch die Nachbearbeitung
durch reale Anwender vereinfacht. Dieses sollte Polygon leisten, dessen Kernelement eine ver-
gleichsweise abstrakte Datenbankstruktur darstellte, in der Informationen auf Objekte und
ihre Beziehungen zueinander reduziert wurden. Auf die Technik hinter dem System Polygon
soll ausführlicher an späterer Stelle eingegangen werden.
Das Rahmenprojekt DataMed versucht nun, den Ansatz von Polygon auf die medizinische
Domäne zu übertragen und weiterzuentwickeln. Ziel von DataMed war es, ein wissensbasiertes
System zu entwickeln, in dem medizinisches Wissen abgelegt werden kann und das dem Nutzer
erlaubt, auf vielfältige Art und Weise auf dieses zuzugreifen. Das Projekt sollte dabei in zwei
Szenarien funktionieren können:
Erstens soll es dem unerfahrenen Arzt in der klinischen Routine eine einfach zu bedie-
nende Diagnoseunterstüzung bieten. Anhand der Eingabe von unvollständigen Informationen
bezüglich eines Krankheitsbildes soll dem Arzt eine Auswahl von wahrscheinlichen Diagno-
sen angeboten werden. Dieses klinische Wissen basiert zum einen auf scharf abgegrenztem
Wissen, zum anderen auf klinischen Erfahrungswerten und subjektive Eindrücke von Krank-
heiten. Im Rahmen des DataMed-Projekts soll nun überprüft werden, ob der Polygon-Ansatz
dazu geeignet ist, die vielgestaltige Wissensdomäne der Medizin in einem klinisch nutzbaren
wissensbasierten System abzubilden.
Zweitens soll DataMed ein flexibles, immer weiter wachsendes Kompendium des medizini-
schen Wissens sein. In diesem Sinne funktioniert DataMed als ein elektronisches Lehrbuch und
Nachschlagewerk. Eine denkbare Zielgruppe wären Studierende der Medizin, die mit Hilfe ei-
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nes Computer mit Internetzugang Zugriff auf ein ständig aktuelles, flexibles Nachschlagewerk
haben wollen. Die an individuelle Informationsbedürfnisse angepaßten Suchanfragen wären
leistungsfähiger als konventionelle Lehrbücher es sein könnten. Zudem bietet die elektronische
Plattform die Möglichkeit, eine Vielzahl von multimedialen Inhalten einzubinden. Diagram-
me, Bilder, Audio- und Videosequenzen könnten dabei nicht nur Teil des Kompendiums sein,
sondern auch in sekundäre Lernmodule eingebunden werden, die auf das Wissensmodell zu-
greifen.
Die im DataMed-Projekt verfolgten Ansätze wurden mit cognivis.m weitergeführt. Im
Mittelpunkt stand bei cognivis.m (cognitive visualization in medicine) die Erstellung einer
Systemarchitektur, die den Anforderungen der Anwendung von kognitiven Werkzeugen im
medizinischen Wissensmanagement genügen [5]. Der Begriff kognitive Werkzeuge (cognitive
tools) bezeichnet »Hilfsmittel, deren Zweck es ist, Menschen in ihrer kognitiven Leistungs-
fähigkeit zu unterstützen und zu fördern«. Die Visualisierung von semantischen Netzen und
die Nutzerinteraktion spielt hierbei nicht nur bei der Externalisierung (d.h. das Dokumen-
tieren und Erklären von Abläufen, die auf implizitem Wissen basieren) sondern auch bei
der rechnergestützten Anwendung und Internalisierung von Wissen (d.h. die Verinnerlichung
und Anwendung kodifizierten Wissens) eine große Rolle [6]. Die Softwareumgebung wurde
exemplarisch auf DataMed und auf ein Werkzeug zur mit Konzeptnetzen visualisierten Lite-
ratursuche basierend auf Medical Subject Headings (MeSH Terms) angewandt.
2.2 Zielsetzung dieser Arbeit
Es soll dem Arzt oder Medizinstudent ein Hilfsmittel zur Verfügung gestellt werden, mit dessen
Hilfe er sich, seinem speziellen Bedürfnis angepaßt, schnell und effizient medizinisches Wissen
zu einem definierten Fachbereich erarbeiten bzw. beschaffen kann. So soll das System eine
schnelle Referenz darstellen, durch die eine rasche Entscheidunghilfe geleistet wird. Ebenfalls
soll aber ein vertieftes Studium der Materie möglich sein.
So ist ein Aspekt einer systematischen Modellierung medizinischen Wissens die daraus
resultierende maschinenbasierte Inferenz. Die Inferenz bezeichnet die Fähigkeit eines Algo-
rithmus Schlussfolgerungen zu ziehen. Dabei werden aus einer Menge von bestehenden Aus-
sagen neue Aussagen hergeleitet. Dies ist eine Voraussetzung für Anwendungen im Bereich
der wissensbasierten Expertensysteme.
Außerdem ist die Zugänglichkeit des Systems ein Kriterium. Es soll dem Nutzer standort-
und plattformunabhängig von jedem Rechner mit Zugang zum Internet via www (bzw. In-
tranet) möglich sein, auf das Wissen zuzugreifen. In unserem Modell wird anhand viraler
Erkrankungen im Kindesalter exemplarisch gezeigt, wie ein System aussehen kann, das me-
dizinisches Wissen computergestützt darbietet und dabei mehr leistet als ein gewöhnliches
Lehrbuch. Es sollte:
• medizinisches Wissen vollständig und richtig darstellen
• schnellen Zugriff auf das Wissen bieten
• einfach auf den neuesten Stand zu bringen sein
• Multimediainhalte in die Wissensstruktur einbinden
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• skalierbare Abfragen unterstützen
• standort- und plattformunabhängig sein
Die Umsetzung dieser Punkte wirft einige Kernfragen auf:
1. Wie muß das Datenmodell aussehen? Welches semantische Netz liegt ihm zugrunde?
Welches sind die Schlüsselkonzepte und wie sind sie miteinander verbunden?
2. Welche Art von Datenbank wird benötigt?
3. Welche Operationen müssen von der Datenbank unterstützt werden?
4. Wie muß die Schnittstelle zwischen Benutzer und Datenbank aussehen? Welche Abfra-
gen sind zulässig?
Die vorliegende Arbeit setzt sich im Wesentlichen mit Punkt 1 der Fragen auseinander. Jedoch
ist die grundsätzliche Beantwortung der anderen drei Punkte wegweisend für die Vorgehens-
weise der Modellierung. Eine im Rahmen dieses Projekt durchgeführte Studienarbeit bildet
den Ausgangspunkt für die Umsetzung des Datenmodells.
Bei der Erstellung des Wissensmodells für DataMed waren zu Beginn einige Modellie-
rungsprinzipien gegeben, für die es gilt, geeignete Umsetzungen im Modell zu definieren und
bei der Anwendung auf einen Wissensbereich zu testen (Prinzipien werden in Abschnitt 5.2.2
erläutert):
1. semantisches Netz
2. schwache Typisierung
3. Objektorientierung
Wie bei Polygon geht es darum, komplexe Informationsstrukturen auf Objekte und ihre
Beziehungen zu reduzieren. Durch die Organisation von explizitem Wissen in einem seman-
tischen Netz ist es möglich, durch gezielte Abfragen sowohl auf explizites als auch implizites
Wissen zuzugreifen. Inwiefern medizinisches Wissen vollständig in einem solchen semantischen
Netz repräsentiert werden kann, soll innerhalb dieser Arbeit überprüft werden. Die schwa-
che Typisierung ist eine Vereinfachung der Modellstruktur auf das Notwendigste und soll
Flexibilität und spätere Erweiterungen ermöglichen. Für die Überprüfung der Anwendbar-
keit und die didaktische Präsentation des Datenmodells soll das Wissensgebiet (pädiatrische
Viruserkrankungen) faktisch als Wissensbank implementiert werden.
Ein weiterer Aspekt des DataMed-Projekts betrifft die Schnittstelle zwischen Arzt und
Datenbank. Die Fragestellung des Arztes muß möglichst exakt von dem System verstanden
werden. Viele Gesichtspunkte dieser Problematik müssen auf der Ebene der »Anfragen an
die Datenbank« diskutiert werden und fallen somit aus dem Rahmen dieser Arbeit. Es muß
jedoch gewährleistet sein, daß die Grundlage dafür, nämlich das Datenmodell, imstande ist,
alle erforderlichen Fragestellungen umzusetzen.
Abschließend läßt sich die Zielsetzung dieser Arbeit wie folgt zusammenfassen:
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1. Die Erstellung eines Datenmodells für einen medizinischen Lehrbuchtext unter Berück-
sichtigung der oben genannten Modellierungsprinzipien
2. Die faktische Implementierung einer Wissensbank zu pädiatrischen Viruserkrankungen
3. Die Evaluierung der Repräsentierbarkeit des gewählten Wissenfeldes durch das vorlie-
gende Datenmodell
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Kapitel 3
Anforderungen
Die Schlüsselwörter »must«, »must not«, »required«, »shall«, »shall not«, »should«,
»should not«, »recommended«, »may« und »optional« in diesem Abschnitt sollten ge-
mäß ietf rfc 2119 interpretiert werden [7].
3.1 Anforderungen an das Repräsentationsformat
Als Anforderungen lassen sich zusammenfassen:
• Vollständigkeit der Abbildung des Wissensgebiets (should)
• semantisches Netz (must)
• Objektorientierung (must)
• schwache Typisierung (must)
• rekursive Abfragen sind erlaubt (must)
• Konsistenz mit snomed (should)
Vollständigkeit
Um klinischen Nutzen zu haben, sollte die Wissensbank das Wissensgebiet möglichst vollstän-
dig abbilden können. Eine sinnvolle klinische Einschätzung kann nur erfolgen, wenn alle in
Betracht kommenden Differentialdiagnosen berücksichtigt werden. In welchem Maß das Da-
tenmodell diese Anforderung erfüllt kann mit Hilfe einer Gegenüberstellung von Wissensbank
und Lehrbuchtexten erfolgen (siehe Abschnitt 7.1.2)
Semantisches Netz
Implizit besteht auch Lehrbuchwissen aus begrifflichen Einheiten (Konzepten), die unterein-
ander durch Relationen verbunden sind. In DataMed soll versucht werden, dieses explizit als
semantisches Netz zu repräsentieren.
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Objektorientierung
Mit der Erstellung eines semantischen Netzes geht die Objektorientierung (zur Definition des
Begriffs siehe Abschnitt 5.1.2) einher. Eine objektorientierte Modellierung wäre aufgrund der
Komplexität und Inhomogenität des abzubildenden Wissens gut geeignet. Die Modellierung in
Linktabellen einer relationalen Datenbank wäre sicher auch mit größerem Aufwand möglich.
Es kommt also zunächst nicht auf die Art der Datenbank an, wohl aber auf den Modellie-
rungsansatz: Ein objektorientierter Ansatz liegt nahe, weil das Wissensgebiet natürlich und
intuitiv zu modellieren ist. Objekte und die Relationen zwischen ihnen sind eine Abbildung
der realen Welt.
Schwache Typisierung
Eine weitere Vorgabe für das Projekt war die schwache Typisierung (vgl. Abschnitt 5.2.2): Es
soll keine formale Klasse-Instanz Trennung geben. Inwiefern dies umgesetzt wurde, ließe sich
mit einer Betrachtung der Datenbank überprüfen: Bestehen zwischen Objekten der Datenbank
Klasse-Instanz Hierarchien?
Rekursive Abfragen
Die Leistungsfähigkeit des Systems soll über den eines normalen Lehrbuchtextes hinausgehen.
So besteht das ärztliche Anliegen im klinischen Alltag meist nicht nur daraus, alles über eine
bestimmte Krankheit herauszufinden, sondern eventuell eher daraus, aus einer bestimmten
Kombination von Symptomen eine mögliche Auswahl an Differentialdiagnosen zu treffen. Die
Verwendbarkeit der Wissensbank kann anhand von Beispielsitzungen geprüft werden (vgl.
Abschnitt 6.2.5). An dieser Stelle sei auf die Dissertation von Christof Winter verwiesen [8].
Konsistenz mit SNOMED
Mit der snomed (Systematized Nomenclature of Medicine) [9] wird eine bestehende, eta-
blierte Nomenklatur verwandt, um das Lehrbuchwissen in eine Form zu bringen, die für die
elektronische Verarbeitung geeignet ist. Ob der Rahmen, der durch snomed vorgegeben ist,
ausreicht für die klinische Routine, kann ebenfalls in einer (simulierten) klinischen Prüfung
bewertet werden.
In welcher Beziehung müssen Objekte zueinander stehen, um nützliche Wissensabfragen
zu ermöglichen? Welche Arten von Assoziationen müssen dafür verwendet werden? Das sind
die Fragen, die wir zu klären versuchen. Die folgende Arbeit setzt sich also in erster Linie
damit auseinander, wie die Modellierung dieser Datenbank auszusehen hat.
3.2 Anforderungen an das für den Prototypen zu model-
lierende Fachgebiet
Das Themengebiet sollte folgende Kriterien erfüllen:
• Repräsentativität (must)
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• Überschaubarkeit (should)
• Definition der Krankheitsbilder durch Kategorien (must)
• Überschneidung von Symptomen (must)
Repräsentativität
An dem Fachgebiet sollte beispielhaft die Modellierung für eine objektorientierte Datenbank
durchgeführt werden. Die pädiatrischen Viruserkrankungen stellen für unsere Zwecke ein idea-
les Wissensgebiet dar. Das Wissen ist komplex genug beschaffen, um repräsentativ für medi-
zinisches Wissen im Allgemeinen zu sein.
Überschaubarkeit
Gleichzeitig sollte es klar abgegrenzt und überschaubar sein, so daß eine Realisierung möglich
ist, anhand derer auch das Kriterium der Vollständigkeit geprüft werden kann.
Definition der Krankheitsbilder durch Kategorien
Die Krankheitsbilder sollten durch Kategorien wie Ätiologie, klinische Symptome, Laborpara-
meter, Komplikationen und Therapie definiert werden. Dies läßt überhaupt erst eine sinnvolle
Verlinkung innerhalb eines semantischen Netzes zu.
Überschneidung von Symptomen
Die Krankheitsbilder sollten Überschneidungen hinsichtlich ihrer Symptomatik aufweisen kön-
nen, d.h. in einzelnen Symptomen übereinstimmen. Dadurch werden differentialdiagnostische
Zusammenhänge zugänglich.
Damit sind sie wie eine Vielzahl von internistischen Krankheitsbildern beschaffen. Das
abgegrenzte Wissensgebiet umfaßt 21 Krankheiten, die unterschiedlich umfangreich in der
pädiatrischen Literatur dokumentiert sind. Mit Hilfe eines rechnergestützten Systems ist es
möglich, die Eigenschaften dieser Wissensquellen zu verbinden und auch völlig neue, mächtige
Suchanfragen umzusetzen. Zum Beispiel ist die zuvor angedeutete »Rückwärtssuche« mit
einem Symptom als Ausgangspunkt und allen entsprechenden Krankheiten als Endpunkt
mit Hilfe eines Computers sehr einfach zu realisieren. Auch ist man nicht wie bei einem
gewöhnlichen Buch auf statisches Bildmaterial beschränkt. Multimediale Inhalte, also Bilder,
Video- und Audiosequenzen lassen sich einfach einbinden.
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Kapitel 4
Stand der Forschung
4.1 Geschichte der medizinischen Wissensrepräsentation
Die Integration von wissensbasierten Systemen in den klinischen Alltag ist seit einigen Jahr-
zehnten ein vielbesprochenes Thema der medizinischen Informatik. Welche Ansätze zum Da-
taMed-Projekt geführt haben und welche gegenwärtigen Entwicklungen es gibt, soll beleuchtet
werden. Die Entwicklung der medizinischen Expertensysteme, wie internist-i und mycin
wird im Folgenden kurz beschrieben. Polygon und Quick Medical Reference sind Projekte,
die beide unterschiedliche, jedoch für Datamed essentielle Aspekte aufweisen. Ferner werden
aktuelle objektorientierte Modelle in der Medizin, wie das khospad-Projekt, Medical Entity
Dictionary (med), das Unified Medical Language System und das galen-Projekt beschrie-
ben.
4.1.1 Medizinische Expertensysteme
Die Nutzung von Computern zur Unterstützung von Entscheidungsprozessen in der Medizin
ist schon lange Gegenstand der Forschung in der medizinischen Informatik. Die systematische
Erforschung dieser Entscheidungsprozesse in der medizinischen Informatik begann vor fast 50
Jahren, als Ledley und Lusted ein zweiphasiges Modell des clinical reasoning entwickelten,
welches einen großen Beitrag zur Erforschung der formalen Entscheidungsanalyse geleistet hat
[10]. Die neuen Technologien weckten Hoffnungen, daß man in Zukunft den Arzt als Diagno-
stiker durch Computer ersetzen könnte. Nach den ersten klinischen Studien stellte sich dieser
Gedanke zunächst als ein allzu ambitioniertes Vorhaben heraus. Stattdessen verfolgte man
nun eher die Entwicklung von clinical decision support systems, klinischen Entscheidungsun-
terstützungssystemen. Der Schwerpunkt lag nunmehr auf der Unterstützung des Arztes in
der klinischen Routine bei der Diagnosefindung durch logikbasiertes und wahrscheinlichkeit-
basiertes Schließen. Anhand einer Menge von klinischen Parametern oder Symptomen können
diese Systeme Diagnosen vorschlagen. Sie gehören damit zu den wissensbasierten Systemen,
da sie zu diesem Zweck medizinisches Wissen speichern und verarbeiten müssen. Da sie im-
stande sind, Schlußfolgerungen aufgrund des abgespeicherten Wissens zu ziehen, nennt man
sie auch Expertensysteme. Hierin liegt die Verwandtschaft von DataMed zu den Expertensy-
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stemen, da auch hier medizinisches Wissen operationalisiert wird, um aufgrund von klinischen
Beobachtungen mit Hilfe von Algorithmen zu einer Diagnose zu kommen.
Einige Jahre nach Ledley und Lusted führte Warner mit seiner Arbeit die Verwendung
von Bayes’ Satz für die Ermittlung von Wahrscheinlichkeiten von Krankheiten [11] ein. Eine
weitere wichtige Arbeit war die von Rimoldi, die die diagnostischen Fähigkeiten von medizini-
schen Experten und Studenten mittels simulierter Fälle verglichen hatte [12]. Als Grundlage
für die höhere diagnostische Fähigkeit wurde die strengere Auswahl relevanter Informationen
seitens der Experten und die Einschränkung der Anzahl möglicher diagnostischer Hypothesen
genannt. Begleitet von Fortschritten auf dem Gebiet der Kognitionswissenschaft entwickelte
sich auch die Forschung auf dem Gebiet der medizinischen Expertensysteme in den 70er und
80er Jahren weiter [13].
Leeds Abdominal Pain
Ein Urahn in der Entwicklung der Wissensbasierten Systeme in der klinischen Medizin ist ein
System zur Vermittlung von Bauchschmerzdiagnostik, welches an der Universität von Leeds
von de Dombal und anderen schon 1972 entwickelt wurde. Ziel des Projekt war es, ein rech-
nergestütztes System zu entwickeln, das im Stande ist, durch Eingabe von standardisierten
Symptomen eine Diagnose zu stellen. Das Feld der zu untersuchenden Patienten wurde dabei
auf Patienten mit abdominellen Schmerzen beschränkt. Für die Eingabe von Patientendaten
in den Computer wurde ein einfaches Kodierungssystem eingesetzt, in dem Symptome und
Parameter als dreiziffrige Codes eingegeben wurden. Als Hardware wurde der Zentralrechner
der Universität als Server eingesetzt und ein lokales Terminal diente als Client zur Datenein-
gabe. Basierend auf dem Satz von Bayes konnte das System die wahrscheinlichsten Diagnosen
ausgeben. Mit diesem einfachen Aufbau gelang auf dem Gebiet des akuten Abdomens, des
unteren Verdauungstraktes und der Dyspepsie eine signifikante Steigerung des Anteils kor-
rekter Diagnosen [14]. In einer Folgestudie wurde die Genauigkeit und Verlässlichkeit des
Systems mit der von Klinikärzten verglichen. Um einen Vergleich zu ermöglichen, wurde nur
die Eingangsdiagnose berücksichtigt und mit einer späteren, operativ gesicherten Diagnose
verglichen. Die Gesamtgenauigkeit übertraf mit 91,8% die erzielten richtigen Diagnosen der
Ärzte von 79,6% [15]. Trotz des einfachen Aufbaus und der technischen Beschränkungen der
Zeit wurde deutlich, welches Potenzial rechnergestützte Expertensysteme haben.
MYCIN
mycin ist ein in der Zeit von 1972 bis 1980 an der Universität Stanford entwickeltes inter-
aktives Programm, welches bestimmte Infektionskrankheiten diagnostizieren, antimikrobielle
Therapie verschreiben und die Herleitung der Diagnose im Detail dokumentieren kann. In kon-
trollierten Studien wurde gezeigt, daß mycin ähnliche gute diagnostische Leistungen hervor-
bringt wie Experten [16]. Für die Entwicklung der wissensbasierten Systeme war mycin ein
Meilenstein. Es wurde eine Trennung von Wissensbasis und Inferenzmaschine propagiert. Die
Inferenz war regelbasiert, und gründete auf Rückwärtsverkettung. mycin war als klinisches
Hilfsmittel für Ärzte gedacht, und mußte somit die Fähigkeit besitzen, seine diagnostische
Herleitung und sein Wissen zu erklären. Obwohl mycin nie routinemäßig in der Klinik ein-
gesetzt wurde, beeinflusste es doch eine ganze Reihe von Entwicklungen auf dem Bereich der
künstlichen Intelligenz [16].
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INTERNIST-I
internist-i war ein Programm, welches in den frühen 1970er Jahren an der Universität
von Pittsburgh entwickelt wurde. Es stellte ein regelbasiertes Expertensystem dar, welches
auf die Diagnose von komplexen allgemeininternistischen Problemen zielte. Es verwendet die
Eingabe von Symptomen und klinischen Befunden, um eine Liste von kompatiblen Krank-
heiten zu generieren. Auch hier wird auf eine baumartige Datenstruktur zurückgegriffen, in
der Krankheiten mit Symptomen verbunden sind. Innerhalb von etwa zehn Jahren wurde im
Rahmen eines universitären Seminars die Eingabe von medizinischem Wissen von Medizinstu-
denten vorgenommen. Zum Ende wurden umgerechnet etwa 15 Personenjahren an Arbeit in
das System investiert. Die Wissensbasis deckte ca. 70–80% aller internistischen Diagnosen ab.
Damit war die Wissensbasis die wervollste Errungenschaft des Projekts geworden und stellte
die Grundlage für Folgesysteme dar, wie caduceus und Quick Medical Reference [17, 18].
Quick Medical Reference
Quick Medical Reference ist ein Expertensystem, das 1986 von Miller und Masarie entwickelt
wurde [19]. Die Anwendung sollte eine schnelle Entscheidungshilfe im klinischen Alltag dar-
stellen. Sie umfaßte damals etwa 600 Krankheiten und 4000 Symptome. Das Wissen der qmr
basiert auf der Prämisse der Entwickler, daß die medizinische Literatur den »Goldstandard«
darstellt, um medizinische Wissensdatenbanken zu erstellen.
Somit stand dem Benutzer eine einfache Krankheitensuche zur Verfügung, wie auch zusätz-
liche Funktionen wie der Verweis auf Differentialdiagnosen. Über das einfache Nachschlagen
von Wissen hinausgehend bot qmr auch eine diagnostische Hilfe an. Nach einer symptomori-
entierten Fallbeschreibung werden die fünf wahrscheinlichsten Diagnosen aufgezählt. Ferner
besaß das Programm einen Lehrmodus, in dem bestimmte Fälle durch Symptomkombinatio-
nen simuliert wurden.
Eine Studie von 1999 zeigte jedoch, daß der klinische Nutzen der Anwendung beschränkt
ist [20]. Ein klinischer Versuch ergab eine Diagnosegenauigkeit von etwa 36-40%.
SonoConsult
SonoConsult ist ein Expertensystem zur strukturierten falladäquaten Befunderhebung mit
einer zusätzlichen diagnostischen Kompetenz in der Abdominalsonographie. Es wurde mit
Hilfe des Expertensystem-Baukastens Shell Kit D3 entwickelt. In einer Studie von Huettig et
al. wurde das System bezüglich seiner Akzeptanz und Eignung zur Steigerung der Befund-
qualität und Unterstützung sonographischer Anfänger evaluiert [21]. Die Nutzer des Systems
werden während der Untersuchung durch eine Eingabemaske geführt, in die sie ihre Befunde
eintragen. Die Ergebnisse zeigten, daß das System wohl in der Lage war, zusätzliche Befunde
zu generieren, an die der Untersucher im nicht rechnergestützten Fall nicht gedacht hätte, die
Akzeptanz der Systemdiagnosen jedoch nur von mittlerem Grad waren. Trotzdem begrüß-
ten gerade Anfänger der Sonographie die strukturierte, geführte Untersuchung, die aus der
Benutzung des Systems resultierte. Nach der Eingabe von 103 Freitextberichten wurde eine
Liste von ursprünglich nicht genannten Befunden erstellt, die SonoConsult generiert hatte.
Diese Befunde auf der Liste wurden dann von erfahrenen Untersuchern auf ihre Relevanz hin
überprüft. Im Schnitt wurden mehr Diagnosen durch die rechnergestützte Variante gestellt
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Abbildung 4.1: Eingabemaske SonoConsult
(4,62 pro Fall) als durch die traditionelle Untersuchung (3,37 pro Fall). Dies lag hauptsächlich
an der vollständigeren Befunderhebung, die die Eingabemaske hervorbrachte. Obwohl die Ak-
zeptanz nur mäßig war, zeigt die Studie die unterstützenden und verbessernden Möglichkeiten
eines solchen Systems im diagnostischen, klinischen Alltag.
4.1.2 Objektorientierte medizinische Modelle
KHOSPAD
Es gibt heute viele Ansätze, die von der Zusammenführung von objektorientierter Techno-
logie und medizinischen Daten ausgehen. Das khospad Projekt zum Beispiel nutzt einen
ähnlichen Aufbau wie das vorliegende Projekt, um eine Art digitaler Patientenakte via World
Wide Web abzurufen [22]. Es basiert wie DataMed auf einer Client-Server Architektur mit
mehreren Client-Rechnern, einem Webserver und einem Datenbankserver. Die Anfragen wer-
den in den Client über eine html-Maske eingegeben und vom Webserver über ein common
gateway interface (cgi) an die objektorientierte Datenbank weitergegeben.
Das zugrundeliegende Datenmodell basiert auf gch-oodm (granular clinical history),
welches speziell dazu erweitert wurde, temporale Daten miteinzubeziehen, d.h. Zeitintervalle
oder -angaben, während derer Informationen Gültigkeit besitzen [23]. Die Schwerpunkte der
Arbeit lagen in der Definition und der Entwicklung einer Systemarchitektur zum Zugriff
auf objektorientierte Datenbanken via Internet. Weitere Ziele waren die Entwicklung von
Werkzeugen zur graphischen Darstellung von temporalen Informationen und die Erstellung
eines Prototyps innerhalb eines abgegrenzten Fachgebiets (Patienten mit PTCA) [22].
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Abbildung 4.2: Systemkomponenten KHOSPAD
Medical Entities Dictionary
In einem Projekt von Gu und Halper wurde eine bestehende Controlled Medical Terminology
(cmt), die Medical Entities Dictionary (med), in eine objektorientierte Datenbank übertra-
gen [24]. Es handelt sich bei der med um eine große cmt am Columbia-Presbyterian Medical
Center, bestehend aus etwa 43000 Konzepten und 71000 Relationen. Kernvoraussetzung für
dieses Projekt war, daß die cmt strukturell einem semantischen Netz entsprechen mußte. In
dieser cmt existieren Hierarchien, an deren Spitze eine relativ kleine Zahl von Konzepten
steht, die als area concepts bezeichnet werden. Somit werden die Hierarchien als areas be-
zeichnet. Die Objekte, die sich von den area concepts ableiten, erben alle ihre Eigenschaften.
Deshalb werden die area concepts auch als property-introducing bezeichnet.
Unified Medical Language System
Das Unified Medical Language System (umls) ist eine große Sammlung biomedizischen Wis-
sens, welche von der National Library of Medicine (nlm) entwickelt und betreut wird [25].
Das Ziel der umls ist es, Forschern und Medizinern den Umgang mit Informationen aus
verschiedenen Quellen zu erleichtern. Es besteht aus drei Hauptbestandteilen: Den UMLS
Metathesaurus, das Semantic Network und das SPECIALIST lexicon. Der Metathesaurus
(meta) enthält mehr als 900.000 Konzepte. Das Semantic Network (sn) stellt eine systema-
tische Beschreibung von Kernkonzepten der umls und den Beziehungen unter ihnen dar [26].
Es ist eine Abstraktion des meta. Wie in einer Studie von McCray und Nelson geschrieben
wurde: »Das Semantic Network umschließt und liefert eine vereinheitlichende Struktur für die
den Metathesaurus konstituierenden Vokabularien«. Das sn enthält eine Hierarchie, welche
aus zwei Bäumen, die in den semantischen Typen Event und Entity wurzeln, besteht. Diese
Hierarchie basiert auf der IsA-Relation, welche einen spezialisierteren Typ (child) mit einem
allgemeineren Typ (parent) verbindet. Jeder semantische Typ außer Event und Entity ist
eine Spezialisierung genau eines semantischen Typs und erbt semantische Beziehungen nur
von diesem parent.
Zhang et al. weisen in einer Arbeit von 2004 auf die Limitationen des Semantic Network
der umls hin. Zur Zeit ist es im sn vorgesehen, daß ein semantischer Typ Relationen nur
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von einem parent erben kann. Das Konzept Gene oder Genome jedoch könnte konzeptu-
ell ein Kind zweier semantischer Typen sein: Fully Formed Anatomical Structure oder
Molecular Sequence. In diesem Fall wird in der Modellierung des Semantic Networks ein
Aspekt des aktuellen Wissenstandes ausgelassen [27]. Ergebnis dieser Arbeit ist ein erweiter-
tes Semantic Network (esn) auf der Basis einer multiplen Subsumptionsstruktur mit einem
gerichteten azyklischen Graphen (directed acyclic graph, dag).
In diesem Projekt wählen wir einen ähnlichen Ansatz, jedoch wird formell keine Trennung
zwischen Konzeptebene und Abstraktionsebene vorgenommen. Auch wurde hier eine strenge
IsA Hierarchie beibehalten, welche durch die snomed vorgegeben wird. snomed ist eine
medizinische Nomenklatur, deren Eigenschaften in Abschnitt 5.1.6 näher beschrieben werden.
Das GALEN Projekt
Das galen Projekt entwickelt sprachenunabhängige Repäsentationssysteme für Konzepte
[28]. Es wird versucht, die Grundlagen für die Entwicklung von multilingualen, vor allem
aber kompositionellen Kodierungssystemen zu schaffen. Nach Ansicht der Autoren ist das
Hauptproblem in der Entwicklung von integrierten Applikationen in der medizinischen Infor-
matik das Fehlen eines Standards der Repräsentation. Zu diesem Zweck wurde die galen
Representation and Integration Language (grail) entwickelt. Der klassische Ansatz bei der
Formulierung von medizinischen Terminologien war enumerativ, bestehend aus Klassifika-
tionen, Nomenklaturen und Kodierungsschemata. Moderne digitale Anwendungen, wie die
digitale Patientenakte oder Expertensysteme haben bei diesen enumerativen Systemen zu ei-
ner »kombinatorischen Explosion« geführt. Der Umfang der zu verwaltenden Daten ist somit
nicht mehr effizient verwaltbar. Dagegen basiert der kompositionelle Ansatz von grail auf
der: (1) »Partikularisierung«, d.h. medizinische Termini werden so weit wie möglich in ihre
Bestandteile aufgelöst (z.B. Frakturen mit der Lokalisation Femuren) und der (2) »Sank-
tionierung«, d.h. es gibt für bestimmte Termini Beschränkungen von Kombinationen (z.B.
Frakturen haben sinnvollerweise die Lokalisation Knochen). Durch letztere Maßnahme wird
das System »generativ«. Wenn dem System also bekannt ist, daß Frakturen in Knochen
auftreten, können Frakturen für alle vorhandenden Knochen generiert werden. Die Autoren
versprechen sich von diesem Ansatz eine erhöhte Sparsamkeit, was die Repräsentation von
medizinischem Wissen angeht. In DataMed wird, was die »Partikularisierung« betrifft, ein
vergleichbarer Ansatz gewählt.
4.2 Ontologien
In der Medizin sind Ontologien ein wichtiges Hilfsmittel geworden, die Flut an Informationen
so zu ordnen und zu speichern, so daß sie einer rechnergestützten Verarbeitung zugänglich
werden [29]. Ontologien sind Spezifikationen von Konzeptualisierungen. Ihr Zweck ist es, für
einen Gegenstandsbereich zu spezifizieren, welche relevanten Sachverhalte wie auf die verfüg-
baren formallogischen Beschreibungsmittel abgebildet werden (was sind relevante Individuen,
Mengen, Relationen?) [30, 31]. Ontologien sind also primär dazu geeignet, Wissen zu organi-
sieren. Semantische Netze sind Hilfsmittel zur Wissensrepräsentation.
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Abbildung 4.3: Hierarchie der Ontologiesprachen
4.2.1 Ontologiesprachen
Die wachsende Bedeutung von Ontologien geht mit der Entwicklung von zahlreichen Stan-
dards einher. Gerade im Zusammenhang mit dem Semantic Web wurden wichtige Standards
hervorgebracht [32, 33]. Im Folgenden sollen kurz die wichtigsten Ontologiesprachen beleuch-
tet werden, die im Umkreis der Entwicklung des Semantic Web entstanden, und durch das
World Wide Web Consortium (W3C) koordiniert werden.
RDF
Das Resource Description Framework (rdf) ist eine Spezifikation zur Beschreibung von Re-
sourcen im World Wide Web [34, 35]. Es dient speziell zur Repräsentation von Metadaten von
Webresourcen wie Titel, Autor und Änderungsdatum einer Webseite. Die Entwickler wollten
dabei erreichen, daß (1) ein einfaches Datenmodell erstellt wird, welches einfach für Appli-
kationen zu modifizieren ist, (2) eine formale Semantik festgelegt wird, (3) das Vokabular
erweiterbar und eindeutig identifizierbar ist (Uniform Resource Identifier — uri) und (4)
eine plattform- und anwendungsunabhängige Nutzung durch Repräsentation in xml möglich
ist. Zweck einer solchen Sprache wie rdf ist es, Daten im Internet so aufzubereiten, daß
eine Verarbeitung durch Appplikationen und Agenten möglich wird (siehe auch Abschnitt
4.3). rdf soll in Verbindung mit dem rdf-Schema dazu dienen, Ontologien für das Seman-
tic Web darzustellen. rdf basiert dabei auf triples aus subject, predicate und object. Es ist
dabei grob an die Conceptual Graphs von John F. Sowa angelehnt [36]. Das triple wird auch
statement genannt, wobei rdf verschiedene syntaktische Möglichkeiten der Repräsentation
eines solchen Statements bereitstellt. Es kann beispielsweise als Tripel, als Graph oder auch
in xml-Syntax dargestellt werden. Die Art der Notation hat keinen Einfluss auf die Bedeu-
tung des Statements. Die Summe aller angelegten Statements wird als Modell bezeichnet.
Außerdem besteht in rdf die Möglichkeit verschiedene Container zu definieren: (1) bag ist
ein Container, der eine ungeordnete Liste von Resourcen beinhaltet, (2) sequence ist eine
geordnete Liste und (3) alternative bezeichnet eine Liste von Resourcen, die Alternativen für
ein Objekt darstellen.
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Abbildung 4.4: Beispiel für ein RDF-Schema
RDFS
Das rdf-Schema (rdfs) stellt eine Erweiterung von rdf dar, die dazu dient, Vokabulare
zu erstellen [34]. Solch ein Vokabular gibt die Ausdrücke und deren Bedeutungen und Be-
schränkungen für die Benutzung in den Statements vor. Die Dublin Core Metadata Initiative
ist ein Beispiel für ein solches Vokabular [37]. Das Typsystem von rdfs ist dem objektori-
entierter Sprachen, wie z.B. java sehr ähnlich. Es werden jeweils die gleichen Konzepte als
Ausdrucksmittel verwandt (Klassen, Klassenhierarchien, Attribute, Instanzen). Das grundle-
gende Datenmodell von rdf besteht aus den Objekttypen resource, property und statement.
Eine Property ist eine Eigenschaft einer Ressource und wird dazu verwendet, sie näher zu
beschreiben. Der Unterschied zwischen rdf und rdfs besteht darin, daß es in rdf keine
Möglichkeit gibt, Klassen oder Properties zu deklarieren, ohne eine konkrete Ausprägung
vorzugeben. Wenn man also eine Property in rdf modelliert, existiert sie in jedem Fall auch
im rdf Modell. Mit rdf Schema ist es nun möglich eine Property zu modellieren, ohne daß
sie gleichsam im Modell existiert. Solch ein property-zentrierter Ansatz erlaubt eine große
Flexibilität bezüglich der Vernetzung von Daten [38].
Ontology Inference Layer (OIL)
Der Ontology Inference Layer (oil) ist eine Entwicklung der Europäischen Union im Rahmen
des On-To-Knowledge und des ibrow Projektes, die zur Repräsentation von Ontologien auf
der Grundlage von bestehenden Technologien wie xml und rdf-Schemata dient [39, 40]. oil
stützt sich dabei auf drei wesentliche »Wurzeln«.
oil erhält seine formale Semantik und die Unterstützung effizienter Inferenzdienste von
den Beschreibungslogiken (dl). Beschreibungslogiken sind eine Familie von Sprachen zur Wis-
sensrepräsentation (siehe auch Abschnitt 5.2.2). Sie stellen eine Teilsprache der Prädikaten-
logik erster Stufe dar. Sie besitzen eine hohe Expressivität im Bezug auf die Darstellung von
strukturiertem Wissen bei gleichzeitig vorhandenen entscheidbaren und effizienten Inferenz-
prozeduren. Die zentralen Elemente der Prädikatenlogik besteht aus Prädikaten. Von Frame-
basierten und objektorientierten Systemen erhält oil die Elemente Konzept und Attribut und
die Erzeugung von Konzepthierarchien. Relationen können nicht nur als Attribute einer Klasse
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OIL
Web languages
Frame-based systemsDescription Logics
Abbildung 4.5: Wurzeln von OIL
Heavy OIL
Instance OIL
Standard OIL
Core OIL
RDFS
Abbildung 4.6: Schichtenarchitektur von OIL
definiert werden, sondern auch als unabhängige Entitäten, die ihrerseits wiederum in Hierar-
chien zueinander in Beziehung gesetzt werden können. Die Modellierungsgrundlagen und ihre
Semantik stellen einen Aspekt einer Austauschsprache dar. Die Syntax des oil leitet sich je-
doch von der bestehenden Websprache xml ab. Diese Formate sind allgemein akzeptiert und
ihre Verwendung aufgrund der Dominanz des www sachlich geboten [41]. Folglich stellt oil
eine Mischung aus den epistemologisch reichen Modellierungsprizipien der Frame-Ansätze,
der formalen Semantik und Inferenzdiensten der Beschreibungslogiken und einer Syntax, die
sich von den allgemein anerkannten Websprachen ableitet. Analog zu html stützt sich oil
zunächst auf einen kleinen, aber wohldefinierten Kern. Diesem Ansatz liegt der Gedanke zu-
grunde, daß eine einzelne Ontologiesprache der Vielfalt der Anforderungen im Semantic Web
nicht gerecht werden kann. Dieser Kern (core oil) besitzt eine wohldefinierte Semantik. Er
kann durch Extensions erweitert werden, um verschiedene Anwendungsgebiete zu bedienen.
In Abbildung 4.6 ist die Schichtenarchitektur von oil dargestellt. Hier wird auch deut-
lich, daß der Kern von oil im Wesentlichen mit rdfs übereinstimmt. Lediglich im Bezug
auf Reifikationsaspekte unterscheiden sie sich voneinander, d.h. sie werden in core oil nicht
unterstützt. Mit Reifikation (eigentlich: »Vergegenständlichung«) bezeichnet man bei der On-
tologieerstellung die Möglichkeit, Relationen in Ontologieklassen umzuwandeln. In rdf ist es
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z.B. möglich, daß das Objekt eines Subjekt-Prädikat-Objekt-Tripels wiederum ein Tripel ist.
Somit werden »Aussagen über Aussagen« möglich.
DAML+OIL
Die DARPA Agent Markup Language (daml) ist eine von der U.S. amerikanischen Regierung
geförderte Erweiterung des rdf-Schemas [42]. Obwohl rdfs bereits semantische Zusammen-
hänge auszudrücken vermag, muß sie immer noch als relativ primitiv angesehen werden. Um
eine größere Ausdrucksmächtigkeit im Bezug auf das Semantic Web zu erreichen, wurde daml
fast gleichzeitig zu oil entwickelt. Aufgrund der analogen Zielsetzung wurden die beiden
Projekte zusammengeführt und unter Leitung des Joint EU/US Committee on Agent Mar-
kup Languages weiterentwickelt. Das Ergebnis dieser Fusion war daml+oil, eine Sprache zur
Wissensrepräsentation, die ausdrucksstärker im Bezug auf komplexe Zusammenhänge von Ei-
genschaften und Resourcen war, als jede ihrer Einzelkomponenten [43]. daml+oil verwen-
det zur Darstellung einer Domäne die Konzepte Class und Property. Eine Ontologie besteht
aus einer Reihe von Axiomen, die Relationen zwischen Klassen und Eigenschaften beschreiben.
Eine wichtige Grundlage von daml+oil stellt die Ähnlichkeit zu Beschreibungslogiken dar.
Es besteht eine Äquivalenz zwischen daml+oil und der SHIQ Beschreibungslogik mit der
zusätzlichen Option, Klassen existenziell zu beschreiben (d.h. durch Aufzählung ihrer Elemen-
te mit Hilfe des oneOfKonstruktors) und Datentypen zu verwenden [44]. Aus der Kombination
von Konstruktoren und Axiomen ergeben sich für daml+oil zahlreiche Möglichkeiten, die
Domänenstruktur auszudrücken und Beziehungen zwischen Konzepten herzustellen. Hier ist
es im Gegensatz zu rdfs möglich, Properties mit Kardinalitäten zu versehen. Ferner werden
in daml+oil die xml-Schema Datentypen unterstützt (siehe auch [45]). Es wird klar un-
terschieden zwischen Objektinstanzen und Instanzen von Datentypen. Durch diese Trennung
bleibt die relative Einfachheit und die wohldefinierte Semantik der Sprache erhalten [46].
Web Ontology Language (OWL)
Die Web Ontology Language ist eine Spezifikation für eine Ontologiesprache für das Seman-
tic Web, welche vom W3C Konsortium entwickelt wurde [47]. Sie ist im Wesentlichen eine
Revision der daml+oil-Sprache, in der Erfahrungen, die bei der Entwicklung und Anwen-
dung von daml+oil gemacht wurden, umgesetzt wurden. Sie bedient sich analog ihrer Vor-
lage daml+oil bestehender Internetstandards wie xml, rdf und rdfs. owl besteht aus
drei Untersprachen mit ansteigender Expressivität. owl lite ist für Anwendungen gedacht,
bei denen einfache Klassenhierarchien und Einschränkungen erforderlich sind. Es wird zum
Beispiel das Konzept der Kardinalität unterstützt, jedoch nur mit Werten von 0 oder 1.
owl lite besitzt zwar weniger Ausdrucksmöglichkeiten als owl dl oder owl full, es ist
jedoch leichter, Software für sie zu entwerfen und einen schnellen Migrationspfad für The-
sauri und Taxonomien bereitzustellen. owl dl ermöglicht viele Ausdrucksmöglichkeiten bei
gleichzeitiger Vollständigkeit und Entscheidbarkeit (computational completeness and decida-
bility). Dies bedeutet, daß alle ableitbaren Folgerungen tatsächlich abgeleitet werden und
dieses in endlicher Zeit geschieht. owl dl enthält alle formalen owl-Konstrukte, die jedoch
mit Einschränkungen zu verwenden sind, um die Vollständigkeit und Entscheidbarkeit zu ge-
währleisten. owl dl ist benannt nach description logics, welche die formale Grundlage für
owl bilden. owl full bietet die maximale Ausdrucksmächtigkeit, aber keine garantierte
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Vollständigkeit und Entscheidbarkeit. Es ist hier, eben anders als in owl dl, beispielsweise
möglich, eine Klasse als Instanz einer Klasse zu modellieren. Jede dieser Untersprachen ist ei-
ne Erweiterung der jeweils einfacheren Sprache, d.h. daß eine owl lite-Ontologie auch eine
owl dl-Ontologie ist und jede owl dl-Ontologie auch eine owl full-Ontologie. Die Um-
kehrung gilt jedoch nicht. owl full ist eine Erweiterung von rdf. owl lite und owl dl
sind nicht mit rdf gleichzusetzen, da es dort nicht die Möglichkeit gibt, Klassen als Instanzen
von Klassen zu deklarieren. Die Entwicklung von owl basiert im Wesentlichen auf der Onto-
logiesprache daml+oil. Es sind dabei einige Konstruktoren hizugefügt worden und wenige
entfernt worden, so daß die Ausdrucksmächtigkeit von owl in etwa mit der von daml+oil
vergleichbar ist.
4.2.2 Ontologieeditoren
Ontologieeditoren sind Anwendungen, die dazu bestimmt sind, Ontologien aufzubauen. Sie
erlauben es, Konzepthierarchien zu erstellen, Attribute für Konzepte festzulegen und Be-
schränkungen zu definieren. Idealerweise besitzen sie eine intuitive, graphische Oberfläche
und sind konform mit den bereits beschriebenen Standards zur Ontologieerstellung. Mit ei-
nem Ontologieeditor soll man neben der Entwicklung und Erstellung auch die Wartung und
Prüfung von Ontologien durchführen können.
Protégé
Protégé, ein Projekt der Stanford University ist ein in java programmiertes Werkzeug zur
Entwicklung von wissensbasierten Systemen [48]. Es geht aus dem Protégé Metatool von Mark
Musen aus dem Jahr 1987 hervor, welches für die Erstellung von speziellen Hilfsprogrammen
zur Wissensakquise in der medizinischen Domäne gedacht war [49]. Mit Protégé-Frames und
Protégé-owl ist es möglich, Ontologien auf zwei verschiedene Arten zu modellieren. Die Au-
toren haben besonderen Wert auf die Möglichkeit der Verwendung von mit Protégé erstell-
ten Ontologien für das Semantic Web gelegt. Sie können entweder direkt, oder mittels einer
Plug-In-Architektur in Semantic-Web-Sprachen wie rdf(s), owl und xml Schema expor-
tiert werden. Die Anwendung ist imstande, Ontologien mittels des Ontoviz-Tools als Graph
darzustellen. Einen ähnlichen Ansatz zur Darstellung verfolgt DataMed.
OilEd
OilEd ist eine einfache Anwendung zur Erstellung von Ontologien, die auf dem oil-Standard
basieren [50]. Es ist im Design stark beeinflusst von Anwendungen wie Protégé und OntoE-
dit, stellt jedoch gleichzeitig den Versuch dar, eine höhere Expressivität zu erzielen und ein
Reasoning-Systems einzubeziehen. FaCT (Fast Classification of Terminologies), welches ein
Beschreibungslogik-Klassifizierer (dl classifier) ist, wird zum Zwecke der Konsistenzprüfung
und der Ableitung von Subsumptionsbeziehungen herangezogen.
KAON
Die Karlsruhe Ontology and Semantic Web Tool Suite (kaon) stellt eine umfangreiche
Sammlung von Werkzeugen zur Erstellung, Erschließung, Verwaltung und Präsentation von
Ontologien und Metadaten dar [51]. Es zielt damit auf eine Infrastruktur für Ontologie-
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Abbildung 4.7: Graph einer Ontologie in Protégé
Abbildung 4.8: Benutzeroberfläche OilEd
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Abbildung 4.9: KAON Architektur
und Semantic-Web-Anwendungen ab. Implementierungsergebnisse aus anderen Forschungs-
gruppen werden zusammengefasst und für andere Projekte nutzbar gemacht. kaon um-
fasst momentan Komponenten zur Textanalyse, einen graphischen, transaktionsbasierten und
Mehrbenutzer-fähigen Ontologieeditor, ein (Meta-)Daten- und Ontologie-Repository, eine Da-
talog-Inferenzmaschine, eine Querysprache für Ontologien und eine Web-Applikation für die
Navigation in ontologiebasierten Wissensbasen. Desweiteren bietet kaon diverse Software-
komponenten, die typischerweise für die Realisierung komplexer ontologiebasierter Anwendun-
gen notwendig ist. Die Architektur baut auf ein offenes Framework auf, welches die Einbettung
verschiedener weiterer Komponenten vereinfacht, wie beispielsweise weitere Inferenzmaschi-
nen [52].
4.2.3 Ontologien in der Medizin
Ontologien und semantische Netze spielen eine wichtige Rolle im knowledge engineering. Ih-
re zentrale Rolle im Entwurf und der Implementation von Wissenssystemen ist weitgehend
anerkannt [53].
Definitionsgemäß sind Ontologien und semantische Netze hinsichtlich ihrer Funktion zwei
verschiedene Dinge, werden aber im Sprachgebrauch oft miteinander vermischt. Ontologien
sind im eigentlichen Sinne Spezifikationen von Konzeptualisierungen. Eine Konzeptualisierung
ist ein Ansatz, Sachverhalte einer zu modellierenden Domäne auf die Bausteine einer formalen
Semantik abzubilden, d.h. zu sagen, was als individuelles Element, was als Relation und was
als Funktion angesprochen werden soll. Indem durch eine Ontologie spezifiziert wird, was in
welcher Rolle in einer formalen Semantik auftritt, wird ein Bereich erst einer formallogischen
Behandlung zugänglich. Guarino definiert eine Ontologie als »ein Satz von logischen Axiomen
zum Zwecke der Beschreibung der beabsichtigten Bedeutung eines Vokabulars« [54]. Ein se-
mantisches Netz ist ein Graph, dessen Knoten entweder als Individuen oder als Konzepte (d.h.
als einstellige Prädikate) und dessen Kanten im ersten Fall Paare einer Relation, im zweiten
Falle zweistellige Prädikate repräsentieren. Ein semantisches Netz repräsentiert Sachverhalte.
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Der Unterschied zwischen Ontologien und semantischen Netzen liegt in der Rolle, die bei-
de Ansätze im knowledge engineering spielen: Ontologien machen einen Gegenstandsbereich
einer Formalisierung zugänglich, semantische Netze sind ein Repräsentationsformat.
In der medizinischen Informatik werden semantische Netze gern verwendet um sogenannte
Ontologien zu notieren. Dabei sind die Ontologien dann im wesentlichen semantische Netze
mit verhältnismäßig abstrakten Konzepten als Knotenreferenten. Streng genommen findet
hier keine korrekte Trennung der beiden Begriffe statt.
Slide Tutor
Ein Projekt namens Slide Tutor befaßt sich ebenfalls mit der Applikation von wissensbasier-
ten Systemen im Bereich der Ausbildung von Medizinstudenten. Ziel war es, eine allgemeine
Architektur zu entwickeln für Systeme, die computergestützt medizinisches Wissen vermitteln
sollen [55]. Der Ausgangspunkt des Projektes war ein sogenanntes intelligent tutoring system
(its), welches im Allgemeinen aus vier Komponenten besteht: Expertenmodell, Studenten-
modell, pädagogisches Modell und Interface. Das Expertenmodell ist desweiteren in mehrere
Ontologien unterteilt. Zum einen besteht die Architektur aus einer domain model ontology, in
der das reine medizinische Wissen organisiert wird. Für die exemplarische Anwendung Slide
Tutor beschränkt sich das Gebiet auf entzündliche Erkrankungen der Haut, ist jedoch eben-
falls übertragbar auf weite Teile der Pathologie. Der zweite Bestandteil der Architektur ist
eine domain task ontology, in der die Aufgaben des fallbasierten Lernens modelliert werden.
Mit Hilfe von abstract problem solving methods werden die Aktionen des Lernenden mit de-
nen des Expertenmodells verglichen und bewertet. Vielversprechend ist bei diesem Ansatz die
Trennung der reinen Wissensebene und der Pädagogik. Dies ermöglicht eine Wiederverwen-
dung der einzelnen Module für verschiedene Anwendungsgebiete.
Foundational Model of Anatomy
Die Autoren Aitken et al. schlugen in ihrer Arbeit von 2004 ebenfalls eine Vereinheitlichung
von anatomischen Ontologien vor, basierend auf den Sprachen des Semantic Web (s.u.) rdfs
und owl-full [56]. Auch Rosse und Mejino sahen die Notwendigkeit von Standards in der
Erstellung von Ontologien in der medizinischen Informatik. Sie schlugen das Foundational
Model of Anatomy als Referenzontologie vor. Das fma wurde 1994 von der University of Wa-
shington entwickelt und hat den Zweck, physische Objekte und Orte, die den menschlichen
Körper konstituieren, zu konzeptualisieren. Das fma ist aus mehreren Gründen als Referenz
geeignet. Es stellt die komplexeste biomedizinische Domänenontologie dar, integriert Sub-
domänen, die normalerweise unabhängig voneinander betrachtet werden und verfolgt einen
kontext-spezifischen Modellierungsansatz, d.h. es ist für verschiedene Benutzergruppen geeig-
net und bleibt im anatomischen Kontext [57].
Gene Ontology
Genprodukte erfüllen in den Zellen eines Organismus die unterschiedlichsten Aufgaben. Bio-
logie auf Genomebene umfaßt ein sehr großes Datenvolumen, welches durch viele verschiedene
biologische Datenbanken repräsentiert wird. Das Gene Ontology (go) Projekt zielt darauf ab,
dieses Wissen so zu verbinden, daß eine sinnvolle Zusammenarbeit von Forschern ermöglicht
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wird [58]. Das go-Projekt stellt Ontologien in drei sich nicht überlappenden Domänen der
Molekularbiologie bereit: (1) Molekulare Funktion, (2) Biologischer Prozess und (3) Zelluläre
Komponenten. Diese Ontologien sollen in einem weiteren Schritt auf Notationen bestehender
biologischer Datenbanken angewandt werden und auf einer zentralen Plattform zugänglich
gemacht werden. Bei dem Gene Ontology Projekt geht es einerseits um die Integration hete-
rogener Informationen in ein standardisiertes Schema, welches die Zusammenarbeit zwischen
Forschern erleichtern soll und andererseits um rechnergestützen System den Zugang zu Do-
mänenwissen zu ermöglichen [59]. Das Gene Ontology Next Generation Project (gong) hat
zum Ziel, die bereits bestehende Gene Ontology weiterzuentwickeln. Im Moment werden mul-
tiple Klassifikationen manuell organisiert und deren medizinische Anwendung hat gezeigt, daß
manche IsA Beziehungen ausgelassen werden. Soll ein Wissensbereich maschinenlesbar sein,
darf es keine solchen Inkonsistenzen geben. Ferner soll der Inhalt um den Aspekt der em-
bryonalen Entwicklung erweitert werden. Eine manuelle Erweiterung aller Bereiche im Sinne
seiner Entwicklung wäre ein enormer Aufwand. Im Vordergrund der Weiterentwicklung steht
jedoch die Interpretierbarkeit durch Computer. Biologen sind imstande, Informationen in-
nerhalb von Begriffen und Definitionen zu interpretieren. Computer bleiben diese impliziten
Informationen jedoch verschlossen. Die Gene Ontology wird bereits für automatisierte Verar-
beitung genutzt. Die Definition eines Konzepts ist allein durch seine Position in der Hierarchie
nur implizit und unvollständig vorhanden. Aus diesem Grund wird in dem genannten Projekt
vorgeschlagen, die go in eine daml+oil Umgebung zu migrieren, um von der besseren for-
malen Expressivität und seinen besseren Voraussetzungen für maschinenbasiertes Schließen
(reasoning) zu profitieren [59].
4.3 Semantic Web
Das Semantic Web wurde als eine Erweiterung des www von dessen Entwickler Tim Berners-
Lee vorgeschlagen [60]. Das Worldwide Web ist eine dezentrale Ansammlung von Texten
(html), die größtenteils unsystematisch miteinander verknüpft sind. Während diese einfache
Art der Verlinkung zum exponentiellen Wachstum des Internet beigetragen hat, hat sie doch
einige Beschränkungen aufzuweisen. Für den menschlichen User ist das Navigieren zwischen
diesen heterogen aufgebauten Seiten noch möglich, da er aus seinem vollen Wortschatz schöp-
fen und uneinheitliche Bezeichnungen und Hinweise trotzdem verstehen kann. Eine Verarbei-
tung von Informationen durch Computer stellt sich jedoch weitaus schwieriger dar, zumal es
noch keine »künstliche Intelligenz« gibt, die es vermag, in dieser Hinsicht ähnliches zu leisten
wie das menschliche Hirn. Das vorhandene Wissen soll schließlich von sogenannten Agenten,
also Computerprogrammen gelesen und verarbeitet werden können. Aus diesem Grund sei
es notwendig, das vorhandene Wissen systematisch, einheitlich und dezentral für die maschi-
nelle Verarbeitung aufzubereiten. Mit der Diskussion um das Semantic Web haben damit
zusammenhängende Konzepte wie Ontologien zuletzt erheblich an Beachtung gewonnen.
Dies soll mittels Wissens- bzw. Ontologie-Repäsentationssprachen wie rdf, daml+oil
oder owl geschehen. In einer Arbeit von 2003 prüft Kashyap, ob eine bestehende Ontologie-
Beschreibungssprache wie daml+oil (darpa-Agent Markup Language+Ontology Inference
Language), welche für das Semantic Web vorgeschlagen wurde, auch für eine medizinische Do-
mäne wie das umls genügend »expressiv« ist [61]. Ergebnis dieser Untersuchung ist, daß sie
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für diese spezielle medizinische Anwendung hinreichend sei, jedoch auch, daß einige Erweite-
rungen der daml+oil zuträglich wären.
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Kapitel 5
Material und Methodik
5.1 Allgemeine Methodik
Im Folgendem sollen die für das Projekt wichtigen Konzepte dargestellt werden. Da ein ob-
jektorientierter Ansatz gewählt wurde, werden zunächst die Wissensrepräsentation und die
Basiskonzepte der objektorientierten Analyse erläutert. Anschließend wird näher auf weite-
re relevante Konzepte wie Datenbanken und semantische Netze eingegangen. Abschließend
werden die Modellierungsgrundlagen uml und snomed vorgestellt.
5.1.1 Wissensrepräsentation
Wissensrepräsentation spielt sowohl in der Kognitionswissenschaft, als auch in der künst-
lichen Intelligenz eine wichtige Rolle. Wie Menschen Wissen speichern und verarbeiten ist
Gegenstand der Kognitionswissenschaft. Künstliche Intelligenz zielt darauf, die Wissensver-
arbeitung auf Computern zu simulieren bzw. algorithmisch zu implementieren. Aufgrund der
Beziehung zwischen den beiden Forschungsgebieten findet man in der künstlichen Intelligenz
Konzepte wieder, die der Kognitionswissenschaft entstammen, wie Rahmen (frames), Regeln
(rules) und semantische Netze (semantic networks). Randall Davis hat 1993 trefflich in What
is a Knowledge Representation? zusammengefaßt [62]:
• »Eine Wissensrepräsentation ist zu allererst ein Surrogat, ein Ersatz für den tatsäch-
lichen Gegenstand, und ermöglicht einer Entität, Entscheidungen zu treffen, anstatt zu
agieren, d.h. durch nachdenken über die Welt, anstatt in ihr tätig zu werden
• Sie ist eine Menge von ontologischen Festlegungen, d.h. eine Antwort auf die
Frage: Auf welche Weise soll über die Welt nachgedacht werden?
• Sie ist eine bruchstückhafte Theorie der intelligenten Schlußfolgerung (reasoning), aus-
gedrückt durch drei Bestandteile: (i) das fundamentale Konzept der intelligenten Schluß-
folgerung in der Wissensrepräsentation, (ii) die Menge der Inferenzen, die die Reprä-
sentation erlaubt und (iii) die Menge der Inferenzen, die sie empfiehlt
• Sie ist ein Medium zur pragmatisch effizienten Berechnung durch einen Computer,
d.h. die Rechenumgebung, in der das Schlußfolgern erfolgt. Die Wissensrepräsentation
28
m a t e r i a l u n d m e t h o d i k
trägt zu dieser pragmatischen Effizienz durch Richtlinien zur Organisation von Infor-
mationen bei, d.h. indem sie empfohlene Inferenzen ermöglicht.
• Sie ist ein Medium des menschlichen Ausdrucks, d.h. eine Sprache, in der wir
Aussagen über die Welt treffen.«
5.1.2 Basiskonzepte der Objektorientierung
Objektorientierung bezeichnet ein Programmierparadigma, bei dem zu modellierende Daten
anhand ihrer Eigenschaften und Operationen klassifiziert werden. Teile der realen Welt wer-
den durch Objekte, Eigenschaften und Operationen beschrieben. Ähnliche Objekte können
mit dem Konzept der Klasse zusammengefaßt werden. Objekte sind weiterhin durch ihre At-
tribute (Eigenschaften) und ihre Methoden, d.h., wie sie sich verhalten, charakterisiert. Die
Attribute und Eigenschaften einer Klasse sind durch das Prinzip der Kapselung vor der Au-
ßenwelt versteckt. Klassen können von anderen Klassen abgeleitet werden (Vererbung). Sie
erhalten in diesem Fall die Attribute der verebenden Klasse. Ein weiteres Konzept der Objek-
torientierung ist die Polymorphie (Vielgestaltigkeit). Sie bewirkt, dass Attribute einer Klasse
von Objekten angesprochen werden können, ohne dass die Ausprägung des Attributs in einem
angesprochenen Objekt bekannt sein muss.
Das Ziel einer objektorientierten Analyse ist es, die Anforderungen einer Umgebung an
ein neues Softwaresystem zu ermitteln und zu beschreiben. Zu diesem Zweck muß ein Mo-
dell erstellt werden, welches konsistent, vollständig, eindeutig und realisierbar ist. Zugleich
werden alle Aspekte der Implementierung zunächst ausgeklammert und von einer perfekten
Technik ausgegangen [63]. Hier sollen zum Verständnis zunächst Grundbegriffe der objektori-
entierten Analyse erläutert werden, wobei zum Teil Abweichungen zwischen der orthodoxen
Objektmodellierung und Datamed bestehen.
Objekt
Im allgemeinen Sprachgebrauch bezeichnet Objekt einen Gegenstand, eine Sache oder ein
Ding. Sie können Dinge (z.B Fahrrad oder Apfel), Personen (z.B. Arzt oder Patient), oder
Begriffe (z.B. Krankheit oder Medizin) sein. Die objektorientierte Analyse knüpft an bei Ob-
jekten, die sich in der realen Welt befinden. Diese umfassen also nicht nur materielle Objekte
wie Personen oder Gegenstände, sondern auch auf abstrakte Begriffe oder Ereignisse. In der
objektorientierten Softwareentwicklung besitzt ein Objekt (object) überdies einen bestimmten
Zustand (state) und reagiert mit einem bestimmten Verhalten (behavior) auf seine Umgebung.
Ferner besitzt jedes Objekt eine Identität, die es von allen anderen Objekten unterscheidet
und Assoziationen (links), die es mit anderen Objekten verbindet [64]. Der Zustand umfaßt
die Attribute eines Objekts (z.B. Name oder Alter) bzw. deren aktuelle Werte. Attribute
sind auszuprägende Merkmale bzw. Aspekte eines Objekts. Zusammen mit ihren veränder-
lichen Ausprägungen oder Werten bilden sie die aktuellen Eigenschaften eines Objekts. Das
Verhalten wird bestimmt durch eine Menge von Operationen. Besitzen zwei Objekte die glei-
chen Attribute und Operationen, gehören sie der gleichen Klasse an. Man sagt auch, daß sie
Instanzen einer Klasse sind.
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Patient
Name
Geschlecht
Geburtsdatum
Arzt
Name
Fachrichtung
wird behandelt von
Abbildung 5.1: Beispiel für eine Assoziation
Klasse
Eine Klasse definiert für eine Anzahl von Objekten Struktur (Attribute), Verhalten (Opera-
tionen) und Beziehungstypen bzw. Beziehungsmöglichkeiten. Ferner besitzt eine Klasse die
Fähigkeit, neue Objekte zu erzeugen (object factory). Jedes Objekt ist nur einer Klasse zuge-
hörig. Unter Beziehungen (relationships) faßt man Assoziationen und Vererbungsstrukturen
zusammen. Das Verhalten der Objekte einer Klasse wird durch die implementierten Metho-
den bestimmt, die für ein Objekt aufgerufen werden können. Stereotypen (stereotypes) klas-
sifizieren Elemente wie Klassen oder auch Assoziationen. Die Unterscheidung in Klassen und
Objekte lässt sich mit dem Typenrad einer Schreibmaschine vergleichen: Eine Buchstabe auf
dem Typenrad entspricht einer Klasse, der gedruckte Buchstabe einer Instanz. Beispielsweise
stammen alle getippten Buchstaben »B« vom dem einen Buchstaben »B« auf dem Typenrad
ab und tragen dessen Eigenschaften.
Assoziation
Eine Assoziation modelliert eine Verknüpfung zwischen zwei Objekten einer oder mehrerer
Klassen. Wenn man zum Beispiel den Zusammenhang zwischen einem Patienten und sei-
nem behandelnden Arzt darstellen möchte, ergeben sich folgende Überlegungen: Es existieren
zwei Objekte mit den Namen »Patient« und »Arzt«. Sie sind jeweils durch ihre Namen und
eventuell durch weitere Attribute wie Alter, Geschlecht, Krankenkasse oder Fachrichtung
charakterisiert. Um eine Beziehung zwischen Arzt und Patient abzubilden, benötigt man ei-
ne Assoziation. In diesem Fall könnte die Assoziation »wird behandelt von« heißen und der
Zusammenhang »Patient wird von Arzt behandelt« würde wie in Abbildung 5.1 dargestellt
modelliert werden. In diesem Beispiel ist die Assoziation gerichtet oder unidirektional, d.h.
sie ist nur in eine Richtung gültig, und binär, weil sie zwei Objekte miteinander verbindet.
Vererbung
Die Vererbung (inheritance) beschreibt einen softwaretechnischen Mechanismus, der Attribute
und Methoden einer allgemeineren Klasse auf eine speziellere Klasse überträgt. Eine spezielle-
re Klasse besitzt dabei alle Merkmale der allgemeineren, führt jedoch zusätzlich neue Attribute
ein. Eine Klasse kann also eine Spezialisierung einer anderen sein. Umgekehrt betrachtet stellt
letztere Klasse eben die Generalisierung der ersten dar. Besteht solch ein Zusammenhang zwi-
schen Klassen, ist dies eine einfache Form einer Klassenhierarchie oder Vererbungsstruktur.
In Abbildung 5.2 ist beispielhaft solch ein Zusammenhang dargestellt. »Krankheit« ist die
Oberklasse, welche die Attribute »Symptom«, »Ätiologie« und »Therapie« beinhaltet. Die
Klasse »Infektionskrankheit« ist seine Spezialisierung. Es erbt alle Attribute, die Krankheit
hat und besitzt zusätzlich noch das Attribut »Erreger«. Hiermit drückt sich also aus, daß jede
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Krankheit
Symptome
Ätiologie
Therapie
Infektionskrankheit
Symptome
Ätiologie
Therapie
Erreger
Abbildung 5.2: Beispiel für Vererbung
Infektionskrankheit eine Krankheit ist, aber nicht jede Krankheit eine Infektionskrankheit.
Anders ausgedrückt ist eine Klasse genau dann spezieller als eine andere, wenn alle Objekte
der spezielleren auch Objekte der allgemeineren sind. Die zwischen den Klassen bestehende
Assoziation ist eine IsA-Assoziation, welche später noch genauer beschrieben wird.
5.1.3 Datenbanken
Relationale Datenbank
Relationale Datenbanken speichern Informationen in Form von Relationen. Relationen kann
man anschaulich auch als Tabellen betrachten (vgl. [65]). Als Beispiel sei die Klasse Krankheit
betrachtet. Jede Zeile repräsentiert ein Objekt der Klasse, welche auch Tupel genannt wird
Die Attribute der Klasse werden in den Spalten notiert. Alle Tupel einer Tabelle müssen
dabei die gleiche Länge haben. Die Menge aller im System vorhandenen Tabellen bildet die
relationale Datenbank. Formal definiert wird sie durch die Datendefinitionssprache (data defi-
nition language). Als Quasi-Standard hat sich die Sprache sql (Structured Query Language)
etabliert. sql ist eine deklarative Programmiersprache. Sie besitzt im Unterschied zu klas-
sischen Programmiersprachen keine Schleifen, keine Prozeduren, keine Rekursion und keinen
umfangreichen Satz mathematischer Operationen.
Objektorientierte Datenbank
Es gibt zahlreiche Unterschiede zwischen einer relationalen und einer objektorientierten Da-
tenbank. Im Gegensatz zu relationalen Datenbanken, die mit Tabellen und Schlüsseln ope-
rieren, ist bei objektorientierten Datenbanken eine strukturerhaltende Abbildung von Sach-
verhalten von der Anwendungsdomäne in ein Datenbankschema möglich. Das heißt, daß in
objektorientierten Datenbanken Objekte unverändert abgebildet und nicht in Tabellen trans-
formiert werden. Ferner können bei objektorientierten Datenbanksystemen (oodbms) durch
die enge Anbindung an Programmiersprachen (z.B. Smalltalk, C++ oder java) deren Da-
tenstrukturen direkt als Datenbankschema fungieren. Es gibt zahlreiche oodbms auf dem
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Markt, die sich im Wesentlichen in dem Umfang der unterstützten Programmiersprachen un-
terscheiden (z.B. O2, Objectivity, Objectstore, FastObjects, Gemstone, Jasmine und Itasca).
5.1.4 Semantische Netze
Semantische Netze sind Konstrukte zur formalen Repräsentation von Wissen [66]. Ein seman-
tisches Netz ist ein gerichteter Graph dessen Knoten physische Gegenstände oder abstrakte
Konzepte als semantische Entitäten und umfassende Konzepte als Mengen dieser semanti-
schen Einheiten repräsentieren [67]. Die Knoten besitzen »Kanten«, welche die Beziehungen
zwischen den durch die Knoten abgebildeten Gegenständen/Konzepten repräsentieren. Der
Graph bildet die Beziehung zwischen zwei Konzepten ab. Dies erlaubt den Zusammenschluß
zu Netzen, welches eine regelbasierte Darstellung von Assoziationen erlaubt. Es sind u.a. hier-
archische Beziehungen möglich, wie die Vererbungsrelation, Instanzrelation und die partitive
Relation. Die Vorteile von solchen semantischen Netzen liegen in der hierarchischen Organisa-
tion . Wissen wird auf einer möglichst abstrakten Ebene abgespeichert und durch Vererbung
ökonomisiert.
5.1.5 Unified Modeling Language (UML)
Das Modellieren besteht aus der Abbildung eines Zusammenhangs in der wirklichen Welt auf
eine abstrakte Ebene. Ein Datenmodell bildet also Aspekte der Wirklichkeit ab. Beziehungen
zwischen Gegenständen der Wirklichkeit werden als Beziehungen zwischen Datenobjekten re-
präsentiert. Die Unified Modeling Language der Object Management Group (omg) ist eine
visuelle Sprache - eine graphische Notation mit einer z.T. nur informell festgelegten Semantik.
Sie ist ein Hilfsmittel, mit dem man im Rahmen von objektorientierten Analysen und Desi-
gnprozessen standardisiert ein Datenmodell entwerfen und visualisieren kann. Die Geschichte
der uml geht zurück auf das Jahr 1995, in dem von Booch und Rumbaugh der Vorläufer der
uml unter dem Namen Unified Method 0.8 veröffentlicht wurde [68]. Im Jahre danach veröf-
fentlichten Booch, Jacobson und Rumbaugh die uml 0.9. Mittlerweile existiert eine Version
2.1.1, die von der omg entwickelt wurde [69].
Es besteht bei der klassischen Objektmodellierung eine Unterscheidung von Objekten
(oder Instanzen) und Klassen. Im Datenmodell von DataMed hingegen gibt es keine scharfe
Abgrenzung zwischen den beiden mehr, wie später näher beschrieben und begründet werden
wird. In der Notation von uml wird eine Klasse als ein Rechteck dargestellt (Abb. 5.3),
das in mehrere Felder unterteilt werden kann. Im obersten Feld wird die Klasse mit einem
eindeutigen Namen bezeichnet. In den unteren Felder werden normalerweise Attribute und
Operationen eingetragen, die für dieses Projekt nicht relevant sind.
Eine Assoziation modelliert Verbindungen zwischen Objekten einer oder mehrerer Klas-
sen (Abb. 5.4). Binäre Assoziationen verbinden zwei Objekte. Assoziationen können uni-
oder bidirektional sein. Jede Assoziation wird durch einen (optionalen) Assoziationsnamen
beschrieben.
5.1.6 SNOMED
snomed (Systematized Nomenclature of Medicine) gehört zu den sogenannten medizinischen
Nomenklaturen. Im Gegensatz zu Klassifikationen, in denen Begriffe aufgrund ihrer klassen-
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Klasse
Attribute()
 . . .
Operationen()
 . . . 
Klasse
Klasse
Attribute()
 . . .
Klasse
Operationen()
 . . . 
Abbildung 5.3: Mögliche Notationen in uml. Ausführlich (links oben), nur mit Klassennamen (links unten)
oder nur mit Attributen oder Operationen (rechts oben und unten)
Klasse 1
Attribute()
Operationen()
Klasse 2
Attribute()
Operationen()
k1 k2
Abbildung 5.4: Eine binäre Assoziation in uml. k1 und k2 beschreibt die Kardinalität, d.h. wie viele Objekte
ein bestimmtes Objekt kennen kann
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bildenden Eigenschaften geordnet werden, stellen Nomenklaturen systematische Zusammen-
stellungen von Sach- oder Fachbezeichnungen eines Wissensgebietes dar. Dabei soll die Er-
fassung möglichst vollständig sein. Die Systematik einer solchen Nomenklatur gründet auf
einer Begriffsordnung, derzufolge die Bezeichnungen nach ihren Sinnzusammenhängen geord-
net werden.
Die Nomenklaturen sind wichtige Werkzeuge in der medizinischen Datenverarbeitung. Sie
bestehen aus semantischen Netzen und strukturieren so medizinisches Wissen. Eine erste
Version von snomed entstand 1974 aus der snop (Systematized Nomenclature of Patholo-
gy) und wurde vom College of American Pathologists (cap) entwickelt. Die snop entstand
1965 und war ein 4-Achsen-System (s.u.), welches Pathologen für die Dokumentation und das
Auffinden medizinischer Daten dienen sollte. Die snomed stellt in ihrer heutigen Version ein
siebendimensionales (s.u.) System mit hierarchisch geordneten Kapiteln dar [70]. snomed
ist unabhängigen Studien zufolge die umfassendste dieser Nomenklaturen [71, 72, 73]. Den
letzten Entwicklungsschritt stellt snomed ct (Clinical Terms) dar, welches aus einer Ver-
schmelzung von snomed RT (Reference Terminology) und den Clinical Terms des England
and Wales National Health Service hervorgegangen ist.
In diesem Projekt wurde snomed dazu verwendet, das vorliegende medizinische Wissen
systematisch in der Datenbank abzubilden. Obwohl die Akzeptanz von solchen Kodierungs-
schemata, teilweise aufgrund ihrer Komplexität und Größe immer noch spärlich ist [24] stellt
sie für uns eine gute Grundlage dar, zumindest Teilbereiche des Wissens in diesem Fall zu
modellieren. Wir verlassen uns damit auf eine etablierte Nomenklatur, anstatt willkürlich eine
Systematik zu ersinnen. snomed ist eine umfassende, systematische und mehrdimensionale
Gliederung medizinischen Wissens, in der komplexe Strukturen in sehr detaillierten Unterein-
heiten beschrieben werden. Dadurch wird die Abbildung in eine objektorientierte Datenbank
erleichtert. Das den Dimensionen oder Achsen der snomed zugrundeliegende Aussagemo-
dell lautet: »Prozedur (P) wegen morphologischer Veränderung (M) mit Funktionsstörung
(F), bedingt durch ein ätiologisches Agens (E) an einer Lokalisation (T) und verursacht durch
Ausübung eines Berufs (J), zusammenfassend bezeichnet als Krankheit (D)« [70]. Somit stellt
dieses Aussagemodell eine Art Klassenbeschreibung komplexer Objekte dar. Präziser ausge-
drückt konstituiert es ein Schema für Objekte. Topographie beinhaltet alle Strukturen, aus
denen der menschliche Körper aufgebaut ist. Beispielsweise ist die Konjunktiva Teil des Auges,
welches Teil des Systema nervosum ist.
X Systema nervosum und Organa sensuum
XX Auge
XX860 Konjunktiva
Die hier beispielhaft angeführten Begriffe befinden sich auf verschiedenen Hierarchieebe-
nen. Sie sind semantisch durch »ist Teil von«-Relationen miteinander verknüpft, welche über
mehrere Ebenen hinweg aufrechterhalten werden. In oben genanntem Beispiel bedeutet dies,
daß weil »Konjunktiva« ein Teil von »Auge« ist, und »Auge« ein Teil von »Systema nervosum
und Organa sensuum«, Konjunktiva automatisch auch Teil von »Systema nervosum und Or-
gana sensuum« ist. Diese Eigenschaft bezeichnet man als Transitivität und ist entscheidend
für die Auswahl der snomed als Grundlage für das Projekt. Eine mathematische Definition
dieser Eigenschaft folgt an späterer Stelle.
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5.2 Spezielle Methodik
Die Entwicklung der in Abschnitt 4.2 beschriebenen Standards für das Semantic Web hat
in den letzten Jahren große Schritte gemacht. Mittlerweile existieren für die Erstellung von
wissensbasierten Systemen eine Fülle von gut dokumentierten Standards wie owl, rdf und
oil. Zur Ontologieerstellung stehen einem auch mehrere erprobte Programme wie Protégé und
OilEd oder kaon zur Verfügung. Zu Beginn der Arbeit an Datamed war die Werkzeugun-
terstützung für diese Standards jedoch noch nicht ausgereift. Aus diesem Grund wählten wir
eine möglichst einfache, jedoch standardisierte Modellstruktur, die trotzdem den zuvor for-
mulierten Anforderungen genügt. Der entscheidende Unterschied zwischen anderen Ontologie-
formaten und diesem Modellierungsansatz ist die schwache Typisierung und ist damit für die
medizinische Domäne, welche eben nicht ausschließlich durch Klassen-Subklassen-Relationen
definiert wird, gut geeignet. Nichtsdestotrotz arbeitet der in dieser Arbeit beschriebene An-
satz in der Erfassung mit einem standardisiertem Format (uml) und ist somit in rdf oder
owl zu übersetzen.
5.2.1 Anwendungsgebiet
Die vorher aufgestellten Anforderungen an das Anwendungsgebiet seien noch einmal wieder-
holt:
1. Repräsentativität
2. Überschaubarkeit
3. Definition der Krankheitsbilder durch Kategorien
4. Überschneidung von Symptomen
Es soll also gleichzeitig repräsentativ und hinreichend überschaubar sein. Das Wissensge-
biet der pädiatrischen Viruserkrankungen ist ein kleiner Ausschnitt, der als repräsentativ für
einen großen Teil des medizinischen Wissens betrachtet werden kann.
Im seinem Mittelpunkt stehen Krankheiten. Diese Krankheiten wiederum zeichnen sich
durch Symptome aus, die Ihnen eigen sind und sie von anderen Krankheiten abgrenzen. In
der Regel werden sie im Lehrbuchtext durch Kategorien wie Ätiologie, klinische Symptome,
Laborparameter, Komplikationen und Therapie beschrieben.
Um die Inferenzfähigkeit des Datenmodells zu prüfen, ist es erforderlich, daß es Über-
schneidungen gibt, was die Symptome angeht. Auch dieses Kriterium wird von Wissensgebiet
der pädiatrischen Viruserkrankungen erfüllt. Als einfachstes Beispiel sei Fieber genannt, wel-
ches Symptom von den Krankheiten Masern, Exanthema subitum, FSME, Herpes-simplex-
Infektion, Mononucleosis infectiosa, Mumps, Röteln, Influenzaviruserkrankung, Parainflu-
enzaerkrankung, Adenoviruserkrankung, Coxsackieviruserkrankung, ECHO-Viruserkrankung
und Windpocken ist.
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5.2.2 Modellierungsprinzipien
Wissensrepräsentation durch Ontologien und Taxonomien
Um ein Wissensgebiet einer formallogischen Behandlung zugänglich zu machen, d.h. es für
rechnergestützte Systeme aufzuarbeiten, bedarf es der Erstellung einer Ontologie. Zumindest
die Kategorien einer Domäne müssen identifiziert werden und in Beziehung zu einander gesetzt
werden. Bei der Entwicklung einer solchen Ontologie hat man jedoch viele Entscheidungen
zu treffen [74]. Taxonomien und Ontologien vermitteln zwischen der natürlichen Sprache, in
der das meiste medizinische Wissen repräsentiert ist und einem maschinenlesbaren Begriffs-
system. In der Wissensrepräsentation wird meist mit »Typen« gearbeitet, die Gedankenkate-
gorien repräsentieren. Im Folgenden soll gezeigt werden, daß dieses Projekt sich auf das gut
dokumentierte Begriffssystem snomed stützt und von ihm eine Art taxonomische Struktur
erhält, jedoch ohne eine klassische Klassen-Instanz Hierarchie zu verwenden.
Objektorientierte Modellierung
Im hier verwendeten Modell sind die Krankheiten und ihre Eigenschaften als Objekte ab-
gebildet, die untereinander in Beziehung stehen. Die Informationen werden in die kleinsten
sinnvollen Einheiten geteilt, so daß jede Einheit ein Konzept darstellt und jedes Konzept
als Objekt in die Datenbank abgebildet wird. So hat Masern eine übergeordnetes Objekt
Krankheit. Fieber hingegen hat eine übergeordnetes Objekt Symptom. Diese beiden Objekte
verbinden wir miteinander mit einer Assoziation namens hatSymptom. Eine Hierarchie er-
gibt sich hierbei nicht aus der Trennung zwischen Schema- und Instanzebene, sondern aus
der Asymmetrie der IsA-Links. An Modellkonstrukten sind also lediglich Objekte und As-
soziationen notwendig, die Möglichkeiten der Schemaklassen in der Datenbank werden nicht
vollständig ausgeschöpft.
Masern Fieber
hat Symptom
Objekt Objekt
Assoziation
Abbildung 5.5: Objekte und Links
Hiermit sind die Basiselemente des Modells: Objekte und Assoziationen, die wir im Fol-
genden auch Links nennen. Diese Elemente des Datenmodells sind durch die vorangehende
Studienarbeit von Volker Waßmuth festgelegt. Sie soll später vorgestellt werden.
Schwache Typisierung
In objektorientierten Umgebungen gibt es üblicherweise eine Zweiteilung. Es wird zwischen
Klasse und Instanz unterschieden. Eine Klasse ist allgemein eine Gruppe von Dingen, Lebewe-
sen oder Begriffen mit gemeinsamen Merkmalen. Eine Klasse kann Objekte erzeugen, welche
als Instanzen von Klassen bezeichnet werden. Jedes Objekt gehört zu genau einer Klasse.
Klassen dienen sozusagen als Schablonen, die beschreiben, wie Objekte beschaffen sein sollen.
Daraus resultiert eine Abgrenzung einer Konzeptebene von einer Objekt- oder Instanzebene.
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Patient
Name
Geburtsdatum
Krankenkasse
Klasse Instanz
MartinKaiser: Patient
Martin Kaiser
12.07.1976
Barmer Ersatzkasse
Abbildung 5.6: Klasse und Instanz
Die Deklaration von Klassen findet auf der Implementierungsebene statt, d. h. für den
Endnutzer ist es nur schwer möglich, neue Klassen zum Schema hinzuzufügen. Ferner gibt
es in der Medizin Situationen, in denen Konzepte in verschiedenen Kontexten sowohl als
Instanz als auch als Klasse definiert werden müssten. Ein eindrückliches Beispiel hierfür be-
schreiben Nyce und Graves in einer Arbeit von 1990 [75]: In verschiedenen Kontexten kann
eine »Läsion« sowohl Lokalisation oder eigenständige medizinische Entität sein. In diesem
Fall wäre »Läsion« zugleich Klasse und Instanz. Dieses Problem kann man mit dem Konzept
der schwachen Typisierung umgehen. Indem auf Datenbankebene nur Klassen auf der allge-
meinsten Definitionsebene deklariert werden (s. Abb. 5.7) und die Typisierung auf der Ebene
des semantischen Netzes stattfindet, erreicht man die gewünschte Flexibilität. Es gibt auf
der inhaltlichen Ebene keine Unterscheidung zwischen Klasse und Instanz. Alle Begriffe sind
gleichwertige Objekte (auf der Datenbankebene Instanzen der Klasse PerObject). Trotzdem
muß in irgendeiner Form eine Zuweisung zu Typen stattfinden. Es muß definiert werden, daß
beispielsweise Influenza eine Krankheit ist. Die Typisierung wird nun nicht auf der Implemen-
tierungsebene vorgenommen, sondern im semantischen Netz mit Hilfe von IsA-Assoziationen.
Da dies keinen Einfluss auf die Gleichwertigkeit der Objekte hat, sprechen wir hier von schwa-
cher Typisierung. Mit Hilfe einer Beschreibungslogik könnte man beispielsweise definieren [76]:
Herpes simplex ! Viruserkrankung "∃ hatSymptom.Ekzem
Dies besagt, daß Herpes simplex eine Viruserkrankung ist und ein Ekzem bei einer Er-
krankung vorliegen muß. Weiterhin könnte man festlegen, daß jedes Konzepte, welches über
eine hatSymptom-Assoziation mit einer Krankheit verbunden ist ein Symptom sein muß.
Krankheit ! Medizinische Entität "∀ hatSymptom.Symptom
Wenn nun ein Konzept über hatSymptom mit einer Krankheit verbunden ist, dann wird
dieser Zusammenhang von der Erfüllbarkeitsüberprüfung abgelehnt. Mit Hilfe solcher Defini-
tionen, kann das Fehlen einer separaten Schemaebene bei der Konsistenzprüfung kompensiert
werden [77].
5.2.3 Anwendung der objektorientierten Datenbank
Die große Zahl der in cmts (Controlled Medical Terminologies) vorhandenen Konzepte und
Relationen stellt große Anforderungen an das elektronische »Handling« dieses Wissens. Ein
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objektorientierter Ansatz erscheint aufgrund der dadurch möglichen strukturerhaltenden Ab-
bildung sinnvoll. Eine relationale Datenbank würde ein direktes Modellieren von komplexen
Objekten nicht ermöglichen. Außerdem wird durch die Verwendung eines objektorientierten
Systems die Problematik des JOIN vermieden. Es beruht auf dem Prinzip der relationalen
Datenbank, alle Informationen in Tabellen zu speichern. Bestimmte Abfragen zu transiti-
ven Relationen (transitive Hülle) lassen sich in sql nicht effektiv formulieren und führen zu
unhandlich vielen JOIN-Operationen.
In einer objektorientierten Datenbank gibt es ein »schema layer«, eine Ebene, in der die
Struktur der Daten dargestellt wird und ein »instance layer«, das die Daten selbst beinhaltet
[78]. Auch in unserem Modell läßt sich eine solche Zweiteilung feststellen. Die zwei Objekte
Masern und Fieber sind wie bereits erwähnt vereinfacht dargestellt untereinander durch die
Assoziation hatSymptom miteinander verbunden. Dabei sind Masern und Fieber jeweils In-
stanzen der Typenobjekte Krankheit und Symptom. Man erkennt, das Masern und Fieber
tatsächliche medizinische Information ist, während Krankheit und Symptom einen übergeord-
neten Zusammenhang darstellen. Jedoch ist diese Unterscheidung inhaltlich festzustellen. Die
Datenbank unterscheidet in diesem Modell dagegen nicht zwischen Klasse und Instanz. Alle
Begriffe sind lediglich Objekte, die sich in ihren Eigenschaften nicht unterscheiden. Eine Zwei-
teilung ist zwar trotzdem vorhanden, jedoch nur bezüglich ihrer Bedeutung. Und auch läßt
sich keine scharfe Trennlinie zwischen einer Schemaebene und einer Instanzebene ziehen. Den
Begriff »Läsion« beispielsweise würde man einerseits als Objekttyp bezeichnen, andererseits
könnte er auch als Symptom fungieren. Der Übergang zwischen den Ebenen ist also fließend.
Dieser Sachverhalt ergibt sich aus der Beschaffenheit der zu modellierenden Domäne. Um
Modellierungsprobleme zu vermeiden, z.B. daß Fachexperten sich nicht zwischen Objekt und
Schema entscheiden können, besteht die Notwendigkeit einer schwachen Typisierung, welche
bereits erläutert wurde. Durch diese Maßnahme wird der komplette Leistungsumfang der
objektorientierten Datenbank gar nicht ausgenutzt, da die Schemaklassen der Datenbank ja
aufgrund der schwachen Typisierung nicht verwendet werden. Aus diesem Grund ist es sinn-
voll die Bausteine, also die Modellierung an sich (in uml) unabhängig von dem gewählten
Datenbanksystem zu betrachten.
5.2.4 DataMed
Relationen
Objekte, die über den gleichen Linktyp miteinander verbunden sind, bilden eine Relation.
Die Mathematik unterscheidet für binäre Relationen R ⊆ M × M einer Menge M folgende
Eigenschaften:
• reflexiv, falls ∀a ∈M : (aRa)
• irreflexiv, falls ∀a ∈M : ¬(aRa)
• symmetrisch, falls ∀a, b ∈M : (aRb→ bRa)
• antisymmetrisch, falls ∀a, b ∈M : (aRb ∧ bRa→ a = b)
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• transitiv, falls ∀a, b, c ∈M : (aRb ∧ bRc→ aRc)
• linear, falls ∀a, b ∈M : (aRb ∨ bRa)
Für dieses Projekt sind im Besonderen die Eigenschaften Symmetrie, Antisymmetrie und
Transitivität von Bedeutung. Während symmetrische Assoziationen ungerichtet sind, d.h. in
beide Richtungen dieselbe Bedeutung haben, weisen antisymmetrische nur jeweils in eine be-
stimmte Richtung, verweisen also von Objekt A auf Objekt B oder umgekehrt. Die Eigenschaft
der Transitivität ermöglicht es, z.B. Hierarchien von Objekten zu erstellen.
Aufbau der Datenbank
Die folgende Abbildung gibt den Aufbau der Datenbank in vereinfachter Form wieder.
PerObject
ArrayOfObject linkList
String name
bind(): void
delete(): void
deleteLink(Link link): void
getLinks(): Vector
Link
String name
PerObject obj1
PerObject obj2
establishLink(String name1, String name2): void
delete():void
getObject(): void
getObject(): void
ArrayOfObject linkList Link
Abbildung 5.7: Datenbankschema
Alle Objekte werden von der Klasse PerObject abgeleitet. Sie haben einen eindeutigen
Namen, unter dem sie in der Datenbasis, dem sogenannten »Dictionary« abgelegt werden.
Weiterhin beinhalten sie ein Array mit Zeigern auf alle Linkobjekte, mit denen sie verbunden
sind. Verbindungen werden, je nachdem welche Eigenschaften sie haben, von verschiedenen
Klassen instantiiert, die alle Teil der Hierarchie sind. Allen gemeinsam ist, daß sie über Zeiger
mit jeweils 2 Objekten vom Typ PerObject verbunden sind (Objekt1 und Objekt 2 in Abb.
5.7) und einen Namen haben, der ihre Bedeutung wiedergibt. Im Gegensatz zu Instanzen von
PerObject werden Verbindungsobjekte aber nicht namentlich, sondern anonym in der Da-
tenbasis festgeschrieben. Der Unterschied äußert sich darin, daß immer nur ein Objekt vom
Typ PerObject gleichen Namens in der Datenbank gespeichert sein kann, aber beliebig viele
Linkobjekte, um diese miteinander in Beziehung zu setzen [79]. Um eine konsequente Model-
lierung mittels des semantischen Netzs zu gewährleisten, hat die Klasse PerObject lediglich
zwei Variablen, nämlich String name und ArrayOfObject linkList. Folgende Grundtypen
von Assoziationen (Linkobjekten) sind in der Datenbank festgelegt:
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• SymLink - Symmetrische Assoziation: symmetrisch
• ASymLink - Asymmetrische Assoziation: asymmetrisch
• OrderRelation - Ordnungsrelation: asymmetrisch und transitiv
• EquivalencyRelation - Äquivalenzrelation: symmetrisch und transitiv
Mit diesen Vorgaben und der medizinischen Information eines Standardlehrwerks der Päd-
iatrie [2] wurde ein vorläufiges Datenmodell unabhängig von Plattform und Software erstellt.
Am Anfang stand die Untersuchung des Lehrbuchtextes auf modellierbare Informationen.
Diese wurden dann in einem weiteren Schritte mit snomed-Termini verknüpft. Mit den so
erhaltenen Bausteinen wurde zunächst ein vorläufiges »papierbasiertes« Datenmodell erstellt.
Auf diese Weise war es möglich, vorhandene Problembereiche zu identifizieren und das Modell
entsprechend anzupassen (siehe z.B. Abschnitt 5.2.7). Erst, als es ausgereift genug erschien,
wurden die Modellierungshilfsmittel (UML-Editor Poseidon) eingesetzt, um es in eine digitale
Form zu bringen.
1. Extraktion des
Lehrbuchtextes mit
SNOMED Termini
2. Erstellung des
vorläufigen
Datenmodells
3. Prüfung des
vorläufigen
Datenmodells
4. Anpassung des
vorläufigen
Datenmodells
5. Umsetzung des
 Datenmodells 
mit UML-Editor
Abbildung 5.8: Vorgehensschema: Vom Lehrbuchtext zum digitalen Datenmodell
5.2.5 Modellierung der SNOMED
Henry et al. zufolge erfüllt snomed die Voraussetzungen, um mit ihr medizinisches Wissen zu
modellieren [80], was auch Rothwell et al. konstatierten [81]. Die für dieses Projekt relevanten
Dimensionen der snomed setzen sich zusammen aus:
1. Funktion
2. Morphologie
3. Topographie
Einzelne Symptome werden also meistens durch eine Kombination von Begriffen aus diesen
drei Kategorien definiert. Von diesen drei Dimensionen abgeleitet werden in unserem Modell
auch die drei Objekttypen Funktion, Morphologie und Topographie. Ferner ist jeder Begriff
in der Nomenklatur Teil einer hierarchischen Baumstruktur. Zu jedem Begriff (außer zum
obersten Begriff) gibt es also einen allgemeineren Überbegriff.
T0 Apparatus respiratorius
T21 Nase
T29010 Nasenschleimhaut
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Diese Baumstruktur ermöglicht zusätzliche, allgemeinere Suchanfragen. So ist es dem Benut-
zer des Systems möglich, auf jeder Ebene der Hierarchie eine Suche zu lancieren. Er kann zum
Beispiel nach Krankheiten suchen, die Veränderungen an der Nasenschleimhaut verursachen,
aber auch nach Krankheiten, die Veränderungen an der Nase zur Folge haben. Eine ganz und
gar generelle Suche könnte er mit der Suche nach Krankheiten, die den Respirationstrakt
(Apparatus respiratorius) betreffen, formulieren. Die Anzahl der Querverweise nimmt erwar-
tungsgemäß mit dem Grad der Allgemeinheit zu. Das zugrundeliegende Prinzip von snomed
gibt genau die Richtung an, wie die Modellierung für die objektorientierte Datenbank in einem
medizinischen Kontext auszusehen hat.
5.2.6 Objekte und Links
Um dem objektorientierten Paradigma Folge zu leisten, werden Symptome, soweit es möglich
ist, in ihre kleinsten konstituierenden Bestandteile zerlegt und als Kombination von Objekten
dargestellt. Zum Beispiel läßt sich Konjunktivitis in seine Bestandteile Entzündung und
Konjunktiva aufteilen. Für dieses Projekt wurde eine sogenannte kompositionelle Modellie-
rung vorgenommen, wie später erläutert werden wird.
Masern Konjunktivitis
Entzündung
Konjunktiva
hat Symptom
hat Topographie
Abbildung 5.9: Kompositionelle Modellierung
Ein Arzt würde aber nicht nach »Entzündung, Konjunktiva« suchen, sondern nach dem
konkreten Konzept Konjunktivitis. Deshalb ist es wichtig, daß diese geläufigen Begriffe in
der Datenbank abgebildet werden, wie später noch erläutert werden soll (s. Unterabschnitt
»Zusammengesetzte Begriffe« in Abschnitt 5.2.9). Von der anderen Seite betrachtet, ermög-
licht die Aufteilung des Begriffs Konjunktivitis eine generalisierte Suche. Ein Arzt könnte
nun eben alle Krankheiten suchen, die eine Entzündung verursachen, oder alle Krankhei-
ten, die die Konjunktiva in Mitleidenschaft ziehen. Gleichzeitig werden in obiger Darstellung
zwei neue Assoziationen eingeführt. Konform mit der snomed ist Entzündung eine Morpho-
logie (M40000), während Konjunktiva eine Topographie (TXX860) ist. Demnach wird die
Assoziation zwischen Konjunktivitis und Konjunktiva als hatTopographie bezeichnet. Der
Link zwischen Konjunktivitis und Entzündung ist ein Sonderfall. Eigentlich müßte analog
zur anderen Assoziation die Bezeichnung »hat Morphologie« nahe liegen. Semantisch liegt
hier aber eine andere Situation vor: Konjunktivitis ist eine spezielle Form der Entzündung.
Nach uml Spezifikation muß hier also die Assoziation »IsA« stehen, die in der gängigen
Notation durch einen Pfeil mit weißem Dreieck gekennzeichnet ist. Eine ausführliche Darstel-
lung der zum Tragen kommenden Assoziationen wird es in einem späteren Abschnitt geben.
Die kleinsten konstituierenden Elemente sind ihrerseits Teil einer Hierarchie. Eine »Leukope-
41
m a t e r i a l u n d m e t h o d i k
nie« ist definiert durch die Begriffe Zytopenie (M71000) und LeukozytDesBlutes (T0x210).
LeukozytDesBlutes ist Teil von Blut, welches Teil von AllgemeineTopographie ist. In Kom-
bination mit der weiterführenden Baumstruktur gemäß der snomed würde dies am Beispiel
der Krankheit Masern graphisch wie folgt aussehen:
Masern Leukopenie
Zytopenie Zytopenien Depletion
Degeneration, Nekrose,
Ablagerung, Dystrophie
und Atrophie
Leukozyt des Blutes Blut
Allgemeine Topographie,
Integument, hämatopoetisch-
Abbildung 5.10: Masern in SNOMED-Hierarchie
Jede einzelne für diese Projekt relevante Begriffseinheit der snomed wird somit als Ob-
jekt in die Datenbank eingetragen. Diese Struktur ermöglicht auch komplexere Abfragen, wie
z.B.: Welche Krankheiten verursachen Veränderungen am Blut? Mit einer an den kleinst-
möglichen Elementen orientierten Modellierung bleibt man flexibel und ist für zukünftige
Abfragemodi vorbereitet.
5.2.7 Containerobjekte
Schon früh bei der Modellierung zeigte sich folgendes Problem: Wie modelliert man ein Sym-
ptom, das ein zusätzliches Attribut bei einer bestimmten Krankheit hat? Masern zum Beispiel
haben das Symptom »bellender Husten«. »Bellend« ist eine qualifizierende Information, die
wertvoll sein könnte für die Diagnosefindung. Aus diesem Grund ist es wichtig, sie in die
Datenbank mit einzubeziehen.
M a s e r n b e l le n d e r  H u s t e n
h a t  S y m p t o m
Abbildung 5.11: Masern und bellender Husten
Abbildung 5.11 zeigt, wie eine Modellierung aussehen könnte, die Husten und bellend in
ein Objekt abbildet. Das entscheidende Problem bei dieser Modellierung wird deutlich, wenn
eine zweite Krankheit Husten als Symptom hat, diesmal aber ohne Attribut.
Eine Suche nach allen Krankheiten mit Husten als Symptom würde zwar diese zweite
Krankheit ausgeben, nicht jedoch Masern, denn es handelt sich dabei ja um ein anderes
Objekt, nämlich bellender Husten. Hätte die zweite Krankheit ebenfalls ein an Husten an-
gebundenes Attribut, z.B. leicht, dann könnte man nicht mehr eindeutig bestimmen, zu
welcher Krankheit welches Attribut gehört. Um das Problem zu lösen, könnte man für jede
Krankheit ein eigenes Symptomobjekt erstellen. Masern wäre mit einem Husten-Objekt ver-
bunden, Influenza mit einem zweiten Husten-Objekt. Die Anbindung von Ausprägungen wie
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Masern bellender Husten
hat Symptom
Influenza Husten
hat Symptom
Abbildung 5.12: Bellender Husten und Husten als Einzelobjekte
leicht oder bellend wäre unproblematisch und eindeutig. Auf diese Weise erhält man aber von-
einander getrennte Äste im Baumsystem. Diese mehrfachen Instanzen von Objekten führen
zu einer erheblichen Einschränkung der Suchfunktion und der Performanz der Datenbank, zu-
mal sie im Datenbankschema gar nicht erlaubt sind. Eine für dieses Problem sinnvolle Lösung
ist der Ansatz: Wie zuvor müssen zusammengesetzte Begriffe aufgeteilt werden. In diesem
Beispiel erhält man nun drei Objekte: Masern, Husten und bellend. Nun stellt sich die Frage
nach der richtigen Verknüpfung. bellend darf nicht direkt mit Husten verbunden werden,
da dies bedeuten würde, daß Husten im Allgemeinen bellend wäre. Bellend an Masern anzu-
binden würde ebenfalls wenig Sinn machen. Die Lösung dieses Problems besteht darin, ein
Hilfsobjekt einzuführen, welches wir nachfolgend Containerobjekt oder Container nennen.
Masern
Husten
[Masern - Husten - bellend]
bellend
hat Symptom
hat Ausprägung
hat Merkmal
Containerobjekt
Abbildung 5.13: Containerobjekte
Das Containerobjekt ist in diesem Diagramm blau dargestellt. Es vereint die beiden Ob-
jekte Husten und bellend. Es ist ein Objekt, das durch die Ausprägung einer Eigenschaft
entsteht. Semantisch gesehen ist es also gleichbedeutend mit dem Symptom »bellender Hu-
sten«. Es bezeichnet also das für diese Krankheit spezifische Symptom. Deshalb ist es mit
Masern über den Link hatSymptom verbunden. Die konstituierenden Bestandteile, Husten
und bellend, werden durch hatMerkmal und hatAusprägung angebunden. In den meisten
Fällen sind die Assoziationen um einen Container so bezeichnet. In Ausnahmefällen gibt es
noch die Links hatTopographie, trittAufBei, hatErreger und hatKomplikation.
Abbildung 5.15 macht deutlich, welche Vorteile die Modellierung mit Containerobjekt bei
der (rekursiven) Suche bietet.
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Masern
Schwellung
Cervicaler
Lymphknoten
Röteln
HIV
Schmerzen
Kauen
Pneumonie
Pneumocystis
carinii
hat Symptom
hat Symptom
hat Symptom
hat Merkmal
hat Merkmal
tritt auf bei
hat Topographie
hat Erreger
hat Merkmal
Abbildung 5.14: Containerobjekte und ihre Semantik
Auf diese Art ist es möglich, nach Krankheiten zu suchen, die ein Exanthem verursachen.
Man würde Masern und Röteln finden. Eine Suche nach Exanthem und Gesicht hingegen
würde nur Röteln als Treffer finden. Mit Hilfe der Container kann man eine Suche flexibler
und entsprechend der Bedürfnisse des Benutzers gestalten.
5.2.8 Kompositionelle Modellierung
Die hier vorgenommene Modellierung setzt die Prinzipien um, die kompositionellen Termi-
nologiesystemen zugrundeliegen. Begriffsklassifikationen werden möglichst fein granular in
kleinere Begriffe zerlegt. Man vergleiche zum Beispiel das galen-Projekt (Generalized Archi-
tecture for Languages, Encyclopaedias and Nomenclatures in Medicine), welches ein solches
kompositionelles Terminologiesystem darstellt (s. Abschnitt 4.1.2). Im Gegensatz dazu exi-
stieren die enumerativen Terminologiesysteme, zu denen auch die icd oder das umls gehören
[28]. In diesen werden die Begriffsklassifikationen durch explizite Aufzählung der Ober- und
Unterbegriffe vorgenommen. Vom Aufwand her sind solche Systeme vergleichbar, jedoch kann
die Konsistenzsicherung nicht durch den Rechner unterstützt werden, und sie sind nur sehr
schwer erschöpfend zu definieren.
5.2.9 Objekttypen, Linktypen
Ein wesentlicher Teil der Kapazität der Suchfunktion hängt von den definierten Objekttypen
und Linktypen ab. Einige sind aus den obigen Beispielen hervorgegangen. Im Folgenden wollen
wir sie eingehender betrachten.
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Röteln
Gesicht
Masern
Influenza
Exanthem
Gaumen
leicht
hat Symptom
hat Symptom
hat Symptom
hat Topographie
hat Merkmal
hat Topographie
hat Ausprägung
hat Ausprägung
hat Merkmal
Hustenhat Merkmal
Abbildung 5.15: Containerobjekte und ihre Vorteile
Objekttypen
Die Objekte, die das eigentliche medizinische Wissen in unserem Modell ausmachen, haben
immer jeweils eine IsA-Assoziation, die zu einem Typenobjekt führt. Es besteht also, wie
vorher angedeutet eine Zweiteilung, die sich nur auf die inhaltliche Ebene und nicht auf die
formale bezieht. Die »Schemaebene« ist ein Netz aus hierarchisch angeordneten Typenobjek-
ten, denen die Objekte der »Konzeptebene« zugeordnet sind, wobei alle in der Datenbank
vorhandenen Begriffe alle gleichwertige Objekte sind. Dies bezeichnen wir als eine schwache
Typisierung
Krankheit
Masern Influenza
IsA IsA IsA
Röteln
Abbildung 5.16: IsA-Relationen
So sind beispielsweise Masern, Röteln und Influenza über IsA-Assoziationen mit dem
Objekt Krankheit verbunden.
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Linktypen
Wir verwenden in unserem Modell eine erweiterbare Anzahl von Links, mit deren Hilfe auch
komplexere Suchanfragen möglich werden. In den folgenden Abschnitten werden diesen Links
die algebraischen Charakteristika, welche in Abschnitt 5.2.4 beschrieben werden, zugeordnet.
hatSymptom
hatMerkmal
hatAusprägung
hatTopographie
hatMorphologie
hatFunktion
hatKomplikation
hatErreger
hatAltersgipfel
hatTherapie
hatDosis
hatInkubationszeit
hatPrävention
hatÜbertragungsweg
hatHäufigkeit
trittAufBei
hatBild
hatBildunterschrift
hatSynonym
hatDifferentialdiagnose
istTeilVon
IsA
Link »IsA«
Wie oben schon erwähnt, stellt diese Assoziation die Verbindung dar zwischen Objekten der
Datenebene zu Objekten der Typenebene. Sie ist eine Assoziation des Typs OrderRelation
und damit antisymmetrisch und transitiv. Sie besagt, daß ein Objekt dieselben Eigenschaften
besitzt wie sein übergeordnetes Objekt und gleichzeitig neue einführt, d.h. daß das Objekt
für eine spezielle Klasse von Gegenständen steht.
So sind in diesem Beispiel Konjunktivitis und Appendizitis Formen von Entzündung.
Die neue Eigenschaft besteht hier in der Lokalisation. Konjunktivitis ist eine Entzündung
an der Bindehaut, Appendizitis am Appendix.
Link »Ist Teil von«
Die Assoziation istTeilVon ist antisymmetrisch und transitiv. Sie ist eine Ordnungsrelation.
Die Aussage der Assoziation gilt also nur in einer Richtung. Wenn A Teil von B ist, dann darf
B nicht Teil von A sein. Gleichzeitig gilt, daß wenn A Teil von B ist und B Teil von C, man
daraus folgern kann, daß A Teil von C ist.
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Entzündung
Konjunktivitis Appendizitis
IsA IsA
Abbildung 5.17: Generalisation und Extension
Leukozyt des Blutes Blut
Allgemeine Topographie,
Integument, hämatopoetische
und lymphatische Systeme
Leukozyt des Blutes
Allgemeine Topographie,
Integument, hämatopoetische
und lymphatische Systeme
ist Teil von ist Teil von
ist Teil von
daraus folgt
Abbildung 5.18: Transitivität
Hieraus folgt, daß natürlich LeukozytDesBlutes ebenfalls Teil von AllgemeineTopographie
ist. Über die transitive Hülle der Relation istTeilVon kann die gefolgerte Relation zwischen
LeukozytDesBlutes und AllgemeineTopographie konstruiert werden, ohne daß sie explizit
modelliert wurde.
Links »hat Synonym« und »hat Differentialdiagnose«
Der Link hatSynonym ist symmetrisch, reflexiv und transitiv. Er ist damit eine Äquivalenz-
relationen. Dies bedeutet, daß die Aussage des Links in beide Richtungen gültig ist. Mit
dieser Relation werden Objektklassen gebildet, die hinsichtlich einer Assoziation äquivalent
sind. Über die transitive Hülle ist die Datenbank auch hier in der Lage, die Assoziationen zu
konstruieren.
Die zweite in der Abbildung 5.19 dargestellte Relation folgt aus der transitiven Hülle des
ersten Zusammenhangs und muß nicht zusätzlich explizit modelliert werden. Die reflexive Ei-
genschaft ist zwar theoretisch implementiert, jedoch findet sie keine praktische Anwendung in
unserem Modell. Zu sagen, daß beispielsweise Masern das Synonym Masern hat, wäre trivial.
Der Link hatDifferentialdiagnose ist symmetrisch, reflexiv, aber nur eingeschränkt tran-
sitiv. Krankheit A kann eine Differentialdiagnose von Krankheit B sein und Krankheit B von
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MumpsParotitis epidemica
hat Synonym
Ziegenpeter
hat Synonym
Parotitis epidemica Ziegenpeter
hat Synonym
daraus folgt
Abbildung 5.19: Objektüberbrückende Relationen
Krankheit C. Je länger die Kette von Differentialdiagnosen wird, desto geringer ist die Ähn-
lichkeit zwischen den Krankheiten. Krankheit A kann also unter Umständen auch eine Diffe-
rentialdiagnose von Krankheit C sein, zu Krankheit D aber vielleicht nicht mehr unbedingt.
Da hier eine scharfe Abgrenzung nicht möglich ist, zählen wir hatDifferentialdiagnose
nicht zu den transitiven Links.
Mononucleosis infectiosa Pfeiffer'sches Drüsenfieber
Masern Röteln
hat Synonym
hat Differentialdiagnose
Abbildung 5.20: Äquivalenzrelationen
Alle übrigen Links sind lediglich antisymmetrisch. Die Assoziation hatSymptom zum Bei-
spiel verweist von einer Krankheit auf ein Objekt des Typs Symptom. Es gibt aber keine Rela-
tion hatSymptom, die von dem Symptom auf die Krankheit verweist. Diese wäre dann gegebe-
nenfalls durch eine neue Assoziation hatKrankheit (die ja die Umkehrung von hatSymptom
wäre) zu modellieren. Für unser Modell reicht es also aus, sich auf diese vier grundlegen-
den Assoziationstypen festzulegen. Zwischen Objekten gibt es symmetrische Assoziationen,
asymmetrische Assoziationen, Ordnungsrelationen (antisymmetrisch und transitiv) und Äqui-
valenzrelationen (symmetrisch, reflexiv und transitiv).
Andere Objekt- und Linktypen
Die Datenbank ist insofern flexibel, als es möglich ist, beliebig viele neue Links zu erstellen.
Sie sind weitere Instanzen der symmetrischen Assoziation, der asymmetrischen Assoziation,
der Ordnungsrelation und der Äquivalenzrelation. Auch neue Objekttypen sind leicht zu in-
tegrieren. Sie werden einfach in das bestehende Typenschema mit IsA-Relationen integriert.
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Wir haben so beispielhaft Multimediaobjekte in unser Modell miteinbezogen. Zu den Krank-
heiten sind jetzt Bilder verfügbar, die auch in der Datenbank abgelegt werden. Denkbar wäre
auch eine Einbindung von beliebigen anderen Multimediaobjekten wie Audio-, Video- und
Volltextdateien über Verweise.
Zusammengesetzte Begriffe
Die Zerlegung der medizinischen Termini in ihre Bestandteile, angelehnt an die snomed
hat zur Folge, daß bestimmte gängige Begriffe nicht mehr repräsentiert sind. Zum Beispiel ist
Konjunktivitis bei der Krankheit Masern als Begriff in der snomed nicht mehr vorgesehen,
sondern nur noch die semantischen Bestandteile Entzündung (Funktion) und Konjunktiva
(Topographie). Wenn man Konjunktivitis aber nicht berücksichtigt in dem Modell, dann
wird eine Suche nach diesem Begriff vorerst noch nicht Entzündung und Konjunktiva finden.
Auf diese Weise wird in der Datenbank definiert, daß Entzündung und Konjunktiva den
zusammengesetzten Begriff Konjunktivitis bilden.
Masern Konjunktivitis
Entzündung
Konjunktiva
hat Symptom hat Merkmal
hat Topographie
Abbildung 5.21: Zusammengesetzte Begriffe
Obwohl Konjunktivitis also nicht im eigentlichen Sinne Teil der verwendeten snomed
Hierarchie ist, ist es sinnvoll, diesen zusammengesetzten Begriff miteinzubeziehen, weil er ein
gängiger klinischer Terminus ist. Am wahrscheinlichsten ist es, daß ein ein Arzt nicht nach
den Einzelbegriffen sucht, sondern nach dem zusammengesetzten Begriff Konjunktivitis.
Masern
Laryngitis
Schnupfen
Lymphopenie
Kehlkopf
Entzündung
Nasenschleimhaut
Zytopenie
Lymphozytäre
Zelle des Blutes
hat
Symptom
hat
Symptom
hat
Symptom
hat
Merkmal
hat
Merkmal
hat
Merkmal
hat
Topographie
hat
Topographie
hat
Topographie
Abbildung 5.22: Symptomüberbegriffe II
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Ein paar Beispiele für diese Überbegriffe sind: Schnupfen (Entzündung und Nasenschleim-
haut), Laryngitis (Entzündung und Kehlkopf) und Lymphopenie (Zytopenie und Lympho-
zytäre Zelle des Blutes). Auf diese Art wurden mehrere, in der snomed nicht vorhandene
Begriffe in das Datenbankmodell eingeführt, um die Suchfunktion für den klinischen Einsatz
benutzerfreundlicher zu machen.
5.3 Systemkomponenten
In diesem Abschnitt werden die Systemkomponenten beschrieben, welche für die Modellierung
und die Erfassung in der Datenbank erforderlich waren.
5.3.1 Datenbanksystem
Wir verwenden in unserem Modell das oodbms FastObjects der Firma poet. Das Produkt
konnte bereits in anderen Projekten des Lehrstuhls sinnvoll und zuverlässig eingesetzt werden.
Für FastObjects müssen die Attribute der Objekte entweder in C++ oder in java definiert
sein. So wurde DataMed in java geschrieben, womit es auf fast allen gängigen Betriebs-
systemen lauffähig ist. Zudem werden neuere Technologien unterstützt, die für zukünftige
Erweiterungen hilfreich sein können, wie Komponentenmodelle und xml.
5.3.2 UML Modeling Software
Als Modellierungswerkzeug wurde Poseidon Community Edition gewählt, basierend auf dem
Open-source Code von Argouml, was zukünftige Modifizierungen zwecks Datenbankschnitt-
stelle möglich macht. Mit Hilfe dieses Programmes erstellten wir eine Datei, die in Poseidon
gemäß der uml-Notation in der Version 1.3 eine visuelle Repräsentation des Datenbankmo-
dells darstellt. Die Objekte in unserem Modell sind als Klassen in einem Klassendiagramm
dargestellt, welche einfach als PerObject Instanzen in die Datenbank eingefügt werden kön-
nen. Die Zuweisung der richtigen Relationen zu den Links geschieht über die stereotypes.
Dort werden über die tags equiv, order, asym die Eigenschaften im uml-Modell abgespei-
chert, damit die Assoziationen beim Import in die Datenbank in die Linktypen Equivalency-
Relation, OrderRelation, ASymLink umgewandelt werden können. Der Import geschieht über
die Exportfunktion des Programms in das xmi-Format (xml Metadata Interchange). Diese
xmi-Datei wurde erstellt, um das mit Poseidon erstellte Datenmodell in eine tatsächliche Da-
tenbank zu übertragen. Sie ist eine Textdatei in der Markup-Sprache xml, in der Objekte
und ihre Assoziationen mit Textmarkierungen ausgezeichnet werden. xml Metadata Inter-
change ist ein Standard der Object Management Group und erlaubt den Datenaustausch von
Objekten auf Basis von Meta-Metamodellen nach der Meta-Object Facility (MOF) [82].
5.3.3 Füllen der Datenbank
Im Rahmen eines weiteren Studienprojektes (Evelina Dimitrova) [83] ist ein in java pro-
grammiertes Programm entstanden, mit dessen Hilfe es möglich ist, das Datenmodell im
xmi-Format in die FastObjects Datenbank abzubilden . Nach Ausführen der Batchdatei
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Abbildung 5.23: Systemkomponenten
import.bat befinden sich alle Klassen des uml- Modells als PerObject in der Datenbank
und die Assoziationen sind als Instanzen entsprechend ihrem stereotype angelegt. Durch diese
Anbindung wird die Poseidon Software zur komfortablen Eingabeplattform für das semanti-
sche Netz von DataMed.
Abbildung 5.24: Screenshot Poseidon Community Edition
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Kapitel 6
Ergebnisse
6.1 Umfang der Datenbank
6.1.1 Objekttypen im UML-Modell
Derzeit umfaßt die Datenbank 549 Objekte und 1041 Assoziationen bei 16 verschiedenen
Relationstypen. Sie stellt eine Repräsentation des Wissensgebiets »virale Erkrankungen um
Kindesalter« dar. Die abgebildetet Krankheiten sind:
Adenoviruserkrankung
Coxsackieviruserkrankung
ECHO-Viruserkrankung
Exanthema subitum
Frühsommermeningoenzephalitis
HIV
Herpes simplex
Herpes zoster
Influenza
Masern
Mononucleosis infectiosa
Mumps
Parainfluenza
Poliomyelitis
RS-Viruserkrankung
Ringelröteln
Rotaviruserkrankung
Röteln
Tollwut
Windpocken
Zytomegalie
Diese 21 Krankheiten sind auf der Wissensgrundlage des Lehrbuchs »Kinderheilkunde«
von v. Harnack und Koletzko und der Systematized Nomenclature of Medicine (snomed)
in die Datenbank aufgenommen worden. Ferner ist noch das im Klinikalltag weit verbreitete
Handbuch der Deutschen Gesellschaft für pädiatrische Infektiologie hinzugezogen worden [3].
Die die Krankheiten charakterisierenden Typen sind Symptom, Erreger, Inkubationszeit,
Prävention, Altersgipfel und Übertragungsweg. Jede Krankheit ist so ausführlich wie möglich
anhand dieser Objekte beschrieben (siehe auch Abschnitt 5.2.6). Ferner existieren in dem
Modell noch sogenannte Hilfsobjekte. Dies sind Objekte, die strukturell wichtig sind, aber
keine medizinischen Entitäten darstellen. Zum Beispiel sind Containerobjekte wichtig für die
eindeutige Navigation im Wissensmodell bei der Abfragefunktion, enhalten aber selber keine
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v. Harnack/Koletzko
Handbuch DGPI
SNOMED
Analyse und
Identifikation
von Begriffen
Erstellung des
vorläufigen
Datenmodells
Prüfung des
vorläufigen
Datenmodells
Umsetzung des
endgültigen
 Datenmodells 
mit UML-Editor
Übertragung des
Datenmodells
in die Datenbank mit
XMI-Importmodul
Export des
UML-Modells
in XMI-Format
Prüfung des
Datenmodells
in der
Datenbank
Abbildung 6.1: Von den Quellen über Analyse und Prüfungsschritte bis hin zum fertigen Datenmodell in
einer objektorientierten Datenbank
neuen medizinischen Informationen. Zu diesen Hilfsobjekten zählen des weiteren Multime-
diaobjekte wie Bild, Video, Audio und Volltext. Die folgende Abbildung ist eine Übersicht
über das Typendiagramm in der uml-Repräsentation. Enthalten sind alle in unserem Modell
vorkommenden Typen.
Entität Hilfsobjekt
Medizinische Entität Häufigkeit Qualität
SNOMED Objekt
Morphologie Topographie Funktion
Therapie
Krankheit
Symptom
Dosis
Inkubationszeit
Altersgipfel
Prävention
Übertragungsweg
Erreger
Virus
Tröpfcheninfektion
Schmierinfektion
Medikament
Bild AudioVolltext Video
MultimediaobjektContainer
Abbildung 6.2: Objekttypen im UML-Modell
Wie bereits erwähnt, existiert keine formelle Trennlinie zwischen Klassen und Instanzen.
Es gibt die abstrakten Datenbankklassen, aber eine durch Instanzen repräsentierte Konzept-
Hierarchie. So gibt es Objekte, bei denen die Zuweisung zu den Objekttypen leicht fällt (z.B.
snomed-Objekt). Andere wie Tröpfcheninfektion sind ein Gegenbeispiel, bei dem man
nicht eindeutig bestimmen kann, ob es sich um einen Typ oder eine Instanz handelt. Diese
Unterscheidung wird rein inhaltlich getroffen und ist für die Funktionalität der Datenbank
irrelevant. Eine gesamte graphische Darstellung des Datenbankinhalts würde den Rahmen
dieser Arbeit sprengen. Angesichts der Tatsache, daß Objekte in vielen Fällen mehrere As-
soziationen haben (z.B. Entzündung zum Maserncontainer und Rötelncontainer) wird leicht
deutlich, daß eine gesamte Darstellung sehr unübersichtlich werden würde. Die vielen Querver-
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bindungen und IsA-Links würden ein solches Diagramm kaum lesbar machen. Exemplarisch
sei in der folgenden Darstellung zumindest für einige Krankheiten eine vollständige Reprä-
sentation dargestellt. Die Krankheiten sind als uml-Diagramme mit all ihren Symptomen,
Assoziationen und sonstigen Eigenschaften abgebildet.
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Abbildung 6.3: Ein Ausschnitt aus dem Datenmodell als UML-Diagramm für die Krankheit Masern. Die
Objekte sind grün dargestellt, die vermittelnden Containerobjekte blau.
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Abbildung 6.4: Ein Ausschnitt aus dem Datenmodell als UML-Diagramm für die Krankheit Mumps. Die
Objekte sind grün dargestellt, die vermittelnden Containerobjekte blau.
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6.1.2 Inhalte
Multimediale Inhalte
Zur Zeit bestehen die Inhalte der Datenbank aus Text und Bildern. Die Einbindung von
Video- und Audiodateien ist technisch problemlos möglich, wird jedoch zur Zeit in diesem
Projekt nicht genutzt.
Bilder
Bilder sind im semantischen Netz von DataMed Objekte wie Masern oder Leukozytose.
Diese Objekte verweisen auf die tatsächlichen Speicherorte. Da es als gewöhnliches Objekt im
semantischen Netz abgebildet ist, sind sie auf der selben Ebene mit den Objekten verbunden,
die auf sie verweisen. In Abbildung 6.6 ist ein Exanthem bei Masern dargestellt, welches an
Rumpf und oberen Extremitäten lokalisiert ist. Die Modellierung für dieses Bild sieht man in
Abbildung 6.7. Das Objekt 0006.jpg repräsentiert die Bilddatei im semantischen Netz. Von
[Masern - Exanthem], Rumpf und ObereExtremität zeigen jeweils Assoziationen des Typs
hat Bild auf 0006.jpg. Eine Verknüpfung zu Exanthem ist implizit über die transitive Hülle
gegeben, weshalb eine erneute Modellierung dieser Assoziation wegfällt. In einem weiteren
Objekt ist die Bildunterschrift abgelegt, welches über eine IsA-Relation mit dem Typenobjekt
Bildunterschrift verknüpft ist.
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IgG
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Abbildung 6.5: Ein Ausschnitt aus dem Datenmodell als UML-Diagramm für die Erkrankung mit HIV. Die
Objekte sind grün dargestellt, die vermittelnden Containerobjekte blau.
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Abbildung 6.6: Exanthem bei Masern
[Masern - Exanthem]
Masern
Exanthem 0006.jpg
Rumpf
Bild
Obere Extremität
Masernexanthem an
Rumpf und Extremitäten
hat Symptom
hat Merkmal hat Bild
hat Bildunterschrift
hat Bild hat Bild
Abbildung 6.7: Einbindung von Bildern im semantischen Netz
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6.2 Benutzerschnittstelle
Die Benutzerschnittstelle stellt ein weiteres Kernstück dieses Projekts dar. Neben der Model-
lierung muß geklärt werden, wie das gezielte Abrufen bestimmter Informationen zu program-
mieren ist. An dieser Stelle sei auf die Dissertation von Christof Winter [8] verwiesen, die sich
hauptsächlich mit der Didaktik und Programmierung der Benutzerschnittstelle beschäftigt.
Daher sollen diese Aspekte hier nur ansatzweise besprochen werden.
6.2.1 Informationsbedürfnis des Nutzers
In vielen Fällen geht das Informationsbedürfnis des Nutzers darüber hinaus, was ein klassi-
sches Lehrbuch oder Nachschlagewerk leisten kann. Wenn ein Arzt oder Student zum Beispiel
über eine Kombination von Symptomen die richtige Diagnose herausfinden will, dann kann
angenommen werden, daß DataMed schneller ans Ziel führt, als es ein Lehrbuch könnte:
Fall 1
Angenommen, ein Arzt hat einen Patienten, der sich mit Fieber und einer Konjunktivitis
präsentiert. Im Ultraschall entdeckt der Arzt außerdem noch eine Splenomegalie. In einem
Lehrbuch müßte man nun jedes einzelne Symptom und die dazugehörigen Krankheiten nach-
schlagen. Eine Suche mit Hilfe der Symptomkombinationssuche in DataMed ergibt, daß zum
Beispiel Masern und Mononucleosis infectiosa sowohl Fieber als auch eine Splenomegalie ver-
ursachen können. Die Konjunktivitis allerdings ist nur bei einer Infektion mit demMasernvirus
anzutreffen. Auf diese Weise könnte der Nutzer in vielen Fällen schneller an die gewünschte
Information kommen.
Fall 2
In einem anderen Fall stelle man sich einen Studenten vor, der für seine Prüfung lernt und sich
unbedingt noch einmal einen systematischen Überblick über ein bestimmtes Wissensgebiet
verschaffen will. Er will erfahren, welche Krankheiten sich auf den Magen-Darm-Trakt aus-
wirken. Im Falle des Lehrbuchs stellt sich nun folgendes Problem. Wenn bei einer Krankheit
nun als Symptom Durchfall angeführt wäre, muß der Student selbst darauf schließen, daß es
sich dabei um ein mögliches Symptom des Magen-Darm-Trakts handelt. So führt auch ein
Nachschlagen des Begriffs »Magen-Darm-Trakt« im Register des Lehrbuches eben nicht zu
allen Krankheiten, die den Magen-Darm-Trakt in Mitleidenschaft ziehen. Bei DataMed ist
hier die bei der Abfrage unterstützte Transitivität der Schlüssel zu einem schnellen Ergeb-
nis. Das Datenmodell erlaubt es, über die transitive Hülle die mit ApparatusDigestorius
assoziierten Krankheiten zu identifizieren. Auch Durchfall, welcher durch die Assoziation
hatLokalisation an Darm gebunden ist, wird richtigerweise als Symptom des Magen-Darm-
Trakts erkannt. DataMed ist im Vergleich zu klassischen Nachschlagewerken besonders mäch-
tig, wenn die vorhandenen Informationen inhomogen oder unvollständig sind. Unvollständige
Informationen können durch implizites Wissen komplementiert werden.
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6.2.2 Erhebung typischer Abfragemuster
Obwohl in einem objektorientierten Modell theoretisch unendlich viele verschiedene Abfragen
denkbar wären, sind für den klinischen Gebrauch nicht alle sinnvoll. Die wichtigsten haben
wir versucht zusammenzustellen. Es kann Anfragen nach sehr konkreten Eigenschaften und
Sachverhalten geben wie z.B.:
• Welche Medikamente gibt man bei Pfeiffer’schem Drüsenfieber?
• Welche Krankheiten haben eine Beteiligung der Atemwege?
• Welche Krankheit kommt in Frage, wenn folgende Symptome vorliegen?
• Welche Symptome müssen/können vorliegen, wenn der Verdacht auf eine Krankheit
erhärtet werden soll?
• Welche weiteren diagnostischen Schritte kommen in Frage, um den Verdacht auf eine
Krankheit weiter zu erhärten?
• Welche Blutveränderungen sprechen für Mumps?
• Welche Differentialdiagnosen haben Windpocken?
Es sind aber auch sehr allgemeine Anfragen erlaubt, wie in den folgenden Beispielen deut-
lich wird:
• Welche Krankheiten verursachen ein Exanthem?
• Welche Erreger machen Halsschmerzen?
• Welche Krankheiten machen Schmerzen?
• Welche Krankheiten haben Auswirkungen auf die Psyche?
Es werden nicht nur Einzelfragen umgesetzt, sondern auch und besonders Anfragemu-
ster, in die dann spezielle Suchbegriffe eingegeben werden. Bei der ersten Frage beispielsweise
gibt es zunächst zwei Elemente, die miteinander in Beziehung stehen. Davon ist eine be-
kannt (Pfeiffer’schesDrüsenfieber) und eine ist unbekannt (Medikamente). Man sucht
also nach Objekten, die mit dem Objekt Pfeiffer’sches Drüsenfieber über die Assoziati-
on hatTherapie verbunden sind. Vergleichbar sind auch die anderen Anfragen aufgebaut. Es
gibt jeweils ein bekanntes Ausgangsobjekt, eine bekannte Verknüpfung und ein unbekanntes
Objekt, nach dem gesucht wird. Bei der Frage »Welche Krankheiten verursachen ein Ex-
anthem« werden alle Objekte gesucht, die mit dem Objekt Exanthem über die Assoziation
hatSymptom verbunden sind. Containerobjekte müssen hierbei berücksichtigt werden. Dies
ist das einfachste Muster, nach dem sich ähnliche Fragen bilden lassen. Die Komplexität der
Abfrage richtet sich dabei nicht nach dem Grad der Allgemeinheit der Fragestellung, sondern
hängt davon ab, wie weit die Objekte im semantischen Netz voneinander entfernt sind. Fer-
ner spielt die Art der in die Suche mit einbezogenen Assoziationen eine große Rolle: So ist
beispielsweise bei der Frage »Welche Differentialdiagnosen haben Windpocken« die Assozia-
tion hatDifferentialdiagnose ausschlaggebend. Hier ist die Transitivität entscheidend, die
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es ermöglicht daß alle Differentialdiagnosen von Windpocken gefunden werden, selbst wenn
nicht alle Objekte unmittelbar mit dem Ausgangsobjekt Windpocken verbunden sind. Bei der
Frage »Welche Blutveränderungen sprechen für Mumps« verhält es sich ähnlich. Hier sind als
Ausgangsobjekte alle Objekte gemeint, die über IsA-Links auf Blut zeigen. Auch hier müssen
über die Transitivität des IsA-Links alle relevanten Konzepte gefunden werden.
Das System soll imstande sein, sowohl in Situationen, in denen recht viele Informationen zu
einer Diagnosestellung vorliegen, als auch in anderen, in denen es nur wenige Anhaltspunkte
gibt, brauchbare Antworten zu geben. Aufgrund dieser Fragen besteht unsere Abfragemaske
aus einem Suchbegriff und einigen auswählbaren Typen, nach denen gesucht werden soll. Ty-
pen entsprechen den Typenobjekten in der Datenbank (es wären eben genau die Objekte, die
bei einer klassischen Trennung zwischen Schema- und Instanzebene mit Klassen bezeichnet
wären. Vgl. Abschnitt 5.2.9). Die Objekttypen, nach denen im Moment gesucht werden kann
sind Krankheit, Symptom, Erreger, Therapie, Differentialdiagnosen, Volltext, Bilder und An-
dere. Wenn man beispielsweise in das erste Suchfenster »Fieber« eingibt und im Typenfenster
»Erreger« auswählt, stellt man damit die Anfrage: »Welche Erreger verursachen Fieber?«.
Diese Liste ist nur eine Auswahl und kann später sinnvoll um andere Zielbegriffe erweitert
werden.
6.2.3 Komplexe Abfragen
Ausgehend von der bestehenden Modellierung muß je nach Art der Fragestellung an die
Datenbank eine Repräsentation für komplexe Abfragen entwickelt werden muß. Dies liegt an
der relativ inhomogenen Struktur des Datenmodells. Eine einfache Suche könnte zum Beispiel
lauten: Suche alle Symptome, die bei einer Krankheit X auftreten. Die zugrundeliegende
Anfragefolge sieht relativ einfach aus:
1. Von Krankheit X ausgehend, verfolge alle Links hatSymptom
2. Verfolge alle weiteren angrenzenden Objekte, die über wegführende Links verbunden
sind
3. Gib die gefundenen Objekte aus.
Sie ist einfach, weil die betroffenen Links, die auf dem Suchpfad beschritten werden alle
in dieselbe Richtung zeigen. Komplexer sind Anfragen wie: Suche alle Erreger, die Fieber ver-
ursachen. Die Ermittlung von Abfrageergebnissen durch sukzessive primitive Suchanfragen
gestaltet sich komplizierter, da jetzt die Links jetzt nicht nur in einer Richtung verfolgt wer-
den, sondern ab einem bestimmten Punkt die Suchrichtung geändert werden muß. Dies liegt
an der Beschaffenheit des Typs Krankheit, da von einem Objekt dieses Typs nur Links weg-
führen (ausgenommen bidirektionale Links). Unser Datenmodell besteht also nicht aus einer
einfachen, einheitlichen Baumstruktur, sondern einem inhomogen verzweigten Netz. Durch ei-
ne Kombination aus oql-Selektion und nachfolgenden Navigationsschritten kann man auch
komplexe Suchanfragen generisch und performant bewältigen.
6.2.4 Implementierung
Die Suche startet der Benutzer von einem gewöhnlichen Webclient aus, wie z.B. dem Internet
Explorer. Voraussetzung dabei ist, daß der Client an den Datamed-Server angebunden ist.
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Dies kann entweder über das Internet geschehen oder auch im lokalen Netzwerk (lan). Die
Suchanfrage wird über http an den Datamed-Server geschickt, auf dem Tomcat (Webser-
ver) läuft. Über java-Server Pages werden nun java-Klassen aufgerufen, die die Datenbank
abfragen können. Aus der Datenbank werden die relevanten Daten extrahiert und mit Hilfe
von jsp und Tomcat in html Seiten umgewandelt, die zurück an den Client geschickt wer-
den. Der Nutzer braucht keine zusätzliche Software zu installieren. Auf diese Weise ist es
dem Nutzer möglich, von jedem Rechner mit Anbindung an das Internet über einen einfachen
Webbrowser an die gewünschten Informationen zu kommen.
6.2.5 Beispielsitzung
Anhand einer Beispielsitzung soll kurz erläutert werden, wozu die Abfrage imstande ist. In
der folgenden Abbildung ist die Anfangsmaske dargestellt, von der alle weiteren Aktionen
ausgehen.
Abbildung 6.8: Abfragemaske Standard
Standardsuche
Auf der Startseite bieten sich dem Arzt nun mehrere Möglichkeiten, um die gewünschten
Informationen zu kommen. Als erstes kann er in das Suchfeld eine Krankheit eingeben und auf
Suche klicken. Die Abfrage, die an die Datenbank gestellt wird lautet: Zeige alle Assoziationen
von Masern an. Die Ausgabe sieht wie folgt aus:
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Abbildung 6.9: Standardsuche Ergebnisse
Angezeigt werden nun alle Objekte, die mit Masern über Assoziationen verbunden sind.
Die Informationen, die in den Assoziationsnamen stecken, werden dem Nutzer ebenfalls prä-
sentiert, in dem sie den zugehörigen Objekten vorangestellt werden. Das java-Servlet gene-
riert nun aus den Assoziationsnamen sinnvolle bzw. allgemeinverständliche Ausdrücke. Bei-
spielsweise wird aus hatSymptom »Symptome« und aus hatKomplikation wird »Komplika-
tionen«. Diese Begriffe wiederum sind als Hyperlinks dargestellt. Wenn man zum Beispiel
»Symptome« anklickt, gelangt man zu einer Übersicht über die Symptome von Masern, wie
in der nächsten Abbildung gezeigt wird. Die zugehörige Anfrage muß natürlich lauten: Zeige
mir alle Objekte, die über hatSymptom an Masern (über Containerobjekte) angebunden sind.
Symptome einer Krankheit
In Abbildung 6.10 sieht man die Symptome von Masern, die noch einmal eine Untertei-
lung erfahren. Manche Symptome sind sowohl Symptom, als auch Laborwert. In der Da-
tenbank bedeutet das, daß in diesem Beispiel die Objekte Leukopenie, Lymphopenie und
Albuminurie, gering zusätzlich eine IsA-Assoziation zu Labor haben.
Volltext
Neben den angezeigten Symptomen (Abb. 6.10) finden sich Icons, die auf die entsprechenden
Stellen im Volltext verweisen. Wenn man darauf klickt, so öffnet sich in einem Popup-Fenster
die Passage des Volltextes, die die Informationen zum Symptom enthält (Abb. 6.11). Die
relevanten Stichworte sind zur leichteren Navigation im darauffolgenden Fenster rot markiert.
Die folgende Abbildung zeigt das Fenster, das geöffnet wird, wenn man auf den Volltextlink
neben Fieber klickt.
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Abbildung 6.10: Symptome Masern
Abbildung 6.11: Ausschnitt Volltext
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Es besteht auch die Möglichkeit, sich den gesamten Volltext für die betreffende Krank-
heit auf einmal anzeigen zu lassen. Der Volltext ist ebenfalls zur leichteren Navigation mit
Hyperlinks versehen, die eine schnelle Navigation möglich machen.
Bilder
In Abb. 6.12 ist der Bildbrowser dargestellt. In diesem Fall handelt es sich um alle in der Da-
tenbank abgelegten Bilder zu Masern. Im linken Teil des Fensters befindet sich eine Thumb-
nailübersicht. Wenn man auf eine Bildminiatur klickt, erscheint das Bild in voller Auflösung
im rechten Teil des Fensters.
Abbildung 6.12: Der Bildbrowser
Symptomkombinationssuche
Desweiteren besteht die Möglichkeit, aufgrund der Eingabe einer Kombination von Sympto-
men, sich eine Liste der in Frage kommenden Krankheiten ausgeben zu lassen. Die Auswahl
der Symptome erfolgt, indem man Begriffe der oberen Liste in die untere Liste überträgt (s.
Abb. 6.13).
Eine Suche mit diesen Kriterien zeigt alle Krankheiten an, die die Symptome Fieber,
Exanthem und Durchfall verursachen. Die Suche geschieht auf der Basis einer Schnittmen-
genbildung.
So findet man ganz oben auf der Liste die beiden Objekte Masern und ECHO-Viruser-
krankungen (s. Abb. 6.14). Diese sind ihrerseits wieder Hyperlinks und führen zu den jewei-
ligen Übersichtsseiten der Krankheiten, von denen weiternavigiert werden kann. So hat der
Benutzer die Möglichkeit, über die Vernetzung der Objekte selbst die Zusammenhänge des
Datenmodells zu erforschen und in die Tiefe zu gehen. Um eine möglichst gute Übersicht über
67
e r g e b n i s s e
Abbildung 6.13: Symptomkombinationssuche
Abbildung 6.14: Symptomkombinationssuche Ergebnisse
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die in Frage kommenden Krankheiten zu geben, sind in absteigender Reihenfolge auch noch
die Krankheiten mit weniger Übereinstimmungen aufgeführt.
6.3 Qualitätssicherung/Evaluierung
Ein methodisches Problem bei der Erstellung der Wissensbank für DataMed stellt die Qua-
litätssicherung und Evaluierung dar. Eine systematische Prüfung der vorher aufgestellten
Kriterien ist zunächst nicht einfach, da es eben darum geht, das formalisierte, maschinenles-
bare Wissen dem unbearbeiteten Fließtext gegenüberzustellen. Eine formative Evaluierung
des Datenmodells fand schon während seiner Konzeption und Erstellung statt. Nach jedem
Schritt wurde im Modellierungsteam bewertet, wie die aufgestellten Kriterien realisiert wur-
den. Spezifische »best practices«, wie die Lösung der Containerobjekte für Symptome mit
Ausprägungen wurden stets nach der Integration in das Datenmodell durch die Simulation
von verschiedenen Anfragen an die Datenbank überprüft. Über die teaminterne Bewertung
des Modells hinaus bestand noch der Dialog mit einem Oberarzt der pädiatrischen Klinik
der RWTH (PD Dr. med. Kentrup). In den nachfolgenden Abschnitten wird noch einmal
diskutiert, inwiefern aufgestellte Kriterien umgesetzt werden konnten.
1. Vollständigkeit: Zum Zwecke der prüfung der Vollständigkeit der Abbildung des Wis-
sensgebiets wurde Gegenüberstellung des Lehrbuchtextes und dem Datenmodell durch-
geführt, um den prozentualen Anteil der tatsächlich modellierten Informationen zu er-
mitteln. Es sei an dieser Stelle auf den entsprechenden Abschnitt (7.1.2) verwiesen.
2. Objektorientierung: Der Lehrbuchtext wurde analysiert und gemäß der Objektorien-
tierung in Objekte und Assoziationen zerlegt.
3. schwache Typisierung: Bei der Modellierung wurde auf eine Klasse-Instanz Tren-
nung verzichtet und stattdessen mit Hilfe von isA und Typenobjekten eine schwache
Typisierung vollzogen.
4. semantisches Netz: Die Modellierung führte zu einem semantischen Netz, welches
erlaubt, mit Hilfe eines Computers Schlußfolgerungen zu ziehen. Beispielsweise werden
Differentialdiagnosen aufgrund der Ähnlichkeit ihrer Symptome identifiziert.
5. verschiedenartige Abfragen: Durch das semantische Netz ist nicht nur möglich, bei
Angabe einer Krankheit nach ihren Symptomen zu suchen. Es ist z.B. ebenfalls möglich,
durch Eingabe einer Symptomkombination an eine Liste von wahrscheinlichen Diagno-
sen zu kommen.
6. Konsistenz mit SNOMED: Der Aufbau des Datenmodells beruht in größten Tei-
len auf der snomed-Hierarchie. Wann immer es didaktisch und inhaltlich sinnvoll war,
wurde das Datenmodell um ergänzende Konstruktionen erweitert, wie z.B. die zusam-
mengesetzten Symptome, wie Konjunktivitis.
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Kapitel 7
Diskussion
7.1 Probleme und Limitationen
Das Wissen ist durch die objektorientierte Modellierung natürlich anders strukturiert als
Fließtext in einem Lehrbuch. Der didaktische Fluß, der einem kohärenten Aufsatz über ein
bestimmtes Thema innewohnt, ist nicht mehr evident. Der Benutzer steht anfangs vor ei-
ner Suchmaske und muß vielmehr schon selbst eine gewisse Vorstellung haben, wonach er
sucht. Andererseits gewährt ihm diese Vorgehensweise eine viel größere Freiheit, was die Er-
schließung des Wissens angeht. Dieser erhöhte Grad an Interaktivität und die Mischung von
Text- und Multimediainformationen bedeutet, daß der Nutzer nicht bloß Rezipient ist, son-
dern in den Lernprozeß gestaltend eingreifen kann. Dies betrifft nicht nur die Gestaltung des
Lerninhalts, sondern auch die Reihenfolge und die Dauer des Lernprozesses. Diese Art von
Lernen läßt sich nicht ohne weiteres mit dem Lernen mittels konventioneller Lehrbuchtexte
vergleichen. Man kann jedoch festhalten, daß durch interaktive Lernmethoden neue Lernpa-
radigmen aufgestellt werden, die die Möglichkeiten konventioneller Lernmittel erweitern und
ergänzen [84]. Die Struktur des Datenmodells fördert ein exploratives Lernen auf der Basis
eines Konzeptnetzes, welches dem menschlichen Denken nicht unähnlich ist. Auch das mensch-
liche Gehirn nutzt bei lexikalischem Wissen eine hierarchische Organisation von Konzepten
und organisiert Wissen domänenspezifisch [85]. Exploratives Lernen als Lernstrategie setzt
voraus, daß der Nutzer sich frei im Wissensraum bewegen und selbst entscheiden kann, wel-
chen Bereich er als nächstes erschließen will. Als Beispiel wäre eine Enzyklopädie zu nennen,
oder ein html-Dokument, in dem der Lernende durch Verweise ermutigt wird Verbindungen
zwischen benachbarten Wissensbereichen zu erkunden. Es steht im Gegensatz zum exposi-
torischen Lernen (Lehrbuch), bei dem er stärker an die festgelegte Didaktik gebunden ist.
Bei DataMed sind ferner die zugrunde liegenden Texte dem Benutzer zusätzlich verfügbar
gemacht worden, falls ein lehrbuchartiger Kontext gewünscht wird.
Die Modellierung des Wissens in diesem Projekt erfolgte nach dem Prinzip der schwachen
Typisierung (s. Abschnitt 5.2.2). Abgesehen von der technischen Umsetzung mittels oodb-
Klassen sind die Objekte keine Instanzen von Klassen und enthalten auch keine Typenbe-
zeichnung, sondern lediglich einen Namen. Die Unterscheidung erfolgt durch Assoziationen
mit sogenannten Typenobjekten, die aber strukturell gleichwertig sind, und ihrerseits auch
nur aus ihrem Namen bestehen. Durch diese Maßnahme bleibt der Datensatz schlank und
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flexibel. Er kann graphisch dargestellt werden und ermöglicht so eine intuitive und einfache
Pflege und Erweiterung. Gleichzeitig haben diese Freiheiten auch Nachteile zur Folge: Durch
die schwache Typisierung und den objektorientierten Ansatz erfordern Anfragen an die Daten-
bank einige Planung. Bei einer relationalen Datenbank ist es vergleichsweise einfach, Tabellen
mittels einer Standard Query Language abzufragen. Im Grunde wäre dies bei einem objekt-
orientierten System in ähnlicher Weise mit Hilfe einer oql möglich, jedoch hat die fehlende
formelle Typ-Instanz Unterscheidung zur Folge, daß man Suchanfragefolgen erst formulieren
und dem Datenmodell anpassen muß. Andererseits existiert bei relationalen Datenbanksy-
stemen schon selbst dann ein Problem, wenn eine starke Typisierung gewählt wurde. Starke
Typisierung entspricht in relationalen Datenbanken einem umfangreichen Schema, d.h. vielen
Tabellen. Bei Anfragen ist dann noch nicht klar, in welchen Tabellen nach Informationen
gesucht werden muß.
Durch die Modellierung mit uml hätte man die Verwendung der Containerobjekte vermeiden
können, da Assoziationsklassen möglich gewesen wären. Jedoch wäre dies zu Lasten der ein-
heitlichen Struktur der Datenbank, in der jede Information ein eigenes Objekt ist, gegangen.
Bei diesem Vorgehen hätte das Modell nicht mehr einfach als Graph aus Knoten und Kanten
aufgebaut und visualisiert werden können.
7.1.1 Generische Abfragen
Es schien für das Projekt am günstigsten, die den Suchfunktionen zugrunde liegenden An-
fragen möglichst allgemein zu formulieren. Es wird eine Folge von sukzessiven primitiven
Suchanfragen gesucht, die in der Lage ist, eine Vielzahl von Suchanfragen zu verarbeiten. Die
Folge sollte idealerweise sowohl einfache Anfragen wie zum Beispiel »Suche alle Symptome
von Krankheit X«, als auch die komplexeren wie »Suche alle Erreger, die Symptom X ver-
ursachen« bewältigen können. Zur Zeit sind Abfragen noch »programmiert«, das heißt, daß
jede komplexere Abfrage eine definierte Abfolge primitiver Anfragen zugewiesen bekommt.
Im Vorhinein ist also bestimmt, welche Abfragen möglich sind. Anders gesagt bedeutet dies,
daß der User auch nur die Abfragearten nutzen kann, die vorher implementiert wurden. In
Zukunft sollte aber eine generische Abfrage mittels oql-Selektion und nachfolgenden Na-
vigationsschritten implementiert werden, die sowohl generisch als auch performant ist. Die
Anforderungen an solche Anfragen werden in dieser Arbeit dargestellt.
7.1.2 Limitationen der Modellierung
Bei der Wissensrepräsentation in der medizinischen Domäne besteht generell das Problem,
daß medizinisches Wissen sehr heterogen strukturiert ist und oft durch menschliche, natür-
liche Sprache repräsentiert wird [74]. Am Beispiel der Krankheit Masern soll nun gezeigt
werden, wie das Verhältnis von modellierbaren Informationen zu schwierig oder nicht zu mo-
dellierenden Informationen ist (siehe Abbildung 7.1).
Gegenüberstellung Lehrbuchtext—modellierte Informationen
Hierzu wurde der ursprüngliche Lehrbuchtext zu der Krankheit Satz für Satz daraufhin über-
prüft, inwieweit sich die präsentierte Information modellieren läßt. Der modellierte Text ist
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in den Abbildungen rot markiert. Diese Analyse hat ergeben, daß rein von der Textmasse et-
wa 26 Prozent des Textkörpers modelliert wurden. Obwohl mit Bestimmtheit gesagt werden
kann, daß ein beschreibender Text nicht homogen und linear ist, was seine Informationsdichte
angeht, ist der Anteil an unmodelliertem Text beträchtlich. Wenn man diese »unmodellier-
ten« Stellen betrachtet, erkennt man nun verschiedene Gründe, warum sie nicht repräsentiert
werden. Es gibt zunächst Informationen, die sich wohl einfach abbilden lassen würden, die
aber entweder im von der snomed vorgegebenen Gerüst keine Entsprechung fanden, oder
die für die Didaktik als nebensächlich eingestuft wurden (z.B. Masernviren sind kugelförmig
mit einem Durchmesser von 120–150nm).
Aus dem Vermittlungsdilemma zwischen der Interpretation durch Menschen vs. der In-
terpretation durch Maschinen heraus beschreiben Charlet et al. in einer Arbeit von 2005 die
Notwendigkeit einer Methodologie für die Erstellung medizinischer Ontologien aus natürlichen
Texten. Sie besteht aus (1) der Auswahl des Korpus, (2) der semantischen Normalisierung
der einzuführenden Termini, (3) der Formalisierung der Bedeutungen der Wissensprimitiven
und (4) der Operationalisierung durch Ontologiesprachen. Mit Hilfe einer Natural langua-
ge processing (nlp) Software wurde aus 800 Patientenakten eine »Ontologie« extrahiert. In
Teilgebieten erlangten die Autoren so beachtliche Übersetzungsquoten, in vielen anderen sehr
schlechte. Die Verwendung solcher nlp Systeme ist noch unzuverlässig und sehr expertenab-
hängig [86]. Das Vorgehensschema in DataMed war vergleichbar. Die Auswahl des Korpus in
dieser Arbeit bestand aus Lerhbuchtexten zu einem klar umgrenzten Fachgebiet (pädiatrische
Infektiologie). Die semantische Normalisierung geschah auf der Grundlage einer etablierten
Nomenklatur, der snomed. Eine Formalisierung des Wissens erfolgte durch die Erstellung
eines semantischen Netzes aus den zuvor gewonnenen Konzepten. Eine Operationalisierung
durch standardisierte Ontologiesprachen erfolgte in DataMed nicht, es existiert allerdings eine
entsprechende Exportfunktionalität.
Temporale Daten
Ferner gibt es Informationen, die mit den Mitteln, die in diesem Projekt zur Verfügung standen
nicht zufriedenstellend abgebildet werden konnten. Masern beispielsweise ist eine Krankheit
mit einem zweiphasigen Verlauf. Es gibt Symptome, die im Prodromalstadium vorherrschen,
wie Schnupfen, Husten, Konjunktivitis und Fieber, und es gibt andere, die in der zweiten Pha-
se dominieren, wie das Masernexanthem. Es ist nun schwer, den Symptomen die zeitlichen
Intervalle zuzuordnen, in denen sie stattfinden. Zum einen sind numerische Werte generell
schwer in das semantische Netz einzufügen, da man konsequenterweise eigentlich jede defi-
nierte kleinste Zeiteinheit als Objekt einfügen müßte (»Tag 1«, »Tag 2«, »Tag 3«, etc.). Zum
anderen fallen die angegebenen Intervalle je nach Informationsquelle auch sehr verschieden
aus. Eine vollständige Modellierung von temporalen Daten in der medizinischen Domäne ist
in Datamed zunächst nicht vorgesehen, wäre jedoch mit Hilfe von bereits vorhandenen Stan-
dards (cen) möglich [5] und auch wünschenswert, da gerade der zeitliche Verlauf der hier
betrachteten Krankheiten geradezu pathognomonisch sein kann. Bei der Entwicklung von
wissensbasierten Systemen kann man zwischen allgemeinen Ontologien, Domänenontologien
und Upper-level Ontologien (ulo) und Anwendungsontologien unterscheiden. Allgemeine On-
tologien beschreiben allgemeines Wissen, ohne dabei auf eine spezifische Domäne beschränkt
zu sein. Domänenontologien sind domänenspezifisch, jedoch unabhängig von spezifischen Auf-
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Fließtext zur Krankheit “Masern”
Masern sind in der ganzen Welt verbreitet,
gehen mit einem typischen Exanthem einher
und hinterlassen eine dauerhafte Immunität.
Die Erreger gehören zur Gruppe der
Myxoviren; sie sind kugelförmig mit einem
Durchmesser von 120-150 nm.
Die Inkubationszeit beträgt bis zum Beginn
der ersten Symptome 9-12 Tage, bis zum
Auftreten des Exanthems rund 12-15 Tage.
Epidemiologie
Masern sind sehr kontagiös und werden als
Tröpfcheninfektion übertragen. Schon ein kur-
zer Kontakt über eine Entfernung von rund 5
m genügt, um das Virus von Mensch zu
Mensch zu übertragen. Die Zeit der höchsten
Infektiosität beginnt mit dem
Prodromalstadium und endet 3-5 Tage nach
Exanthemausbruch. Eintrittspforten sind die
Schleimhäute des Respirationstraktes und der
Augen. Der Manifestationsindex beträgt über
99 %, d. h. fast jeder infizierte Empfängliche
erkrankt. Die 3 Faktoren "hoher
Kontagionsindex", "hoher
Manifestationsindex" und "hoher
Immunitätsgrad" machen die Masern zu einer
ausgesprochenen Kinderkrankheit.
Erwachsene in dicht bewohnten Gegenden
erkranken sehr selten. Epidemien mit einem
hohen Anteil an Erwachsenen sind aber bei
isolierten Bevölkerungsgruppen beobachtet
worden, die mehrere Jahrzehnte keinen
Kontakt mehr mit dem Masernvirus gehabt
hatten (Färöer, Grönland, Tahiti).
Klinik
Das Prodromalstadium beginnt mit katarrhali-
schen Symptomen: Schnupfen, Husten,
Bindehautentzündung und Fieber um 39°C.
Obwohl die Kinder mit ihrer deutlichen
Lichtscheu, dem bellenden Husten und dem
gedunsenen Aussehen bald ein typisches Bild
bieten, wird die Diagnose vor
Exanthemausbruch meist nicht gestellt. In 60-
70 % aller Erkrankungen treten am 2. oder 3.
Tag des Prodromalstadiums die charakteristi-
schen "Koplik-Flecken" an der
Wangenschleimhaut in Gegend der vorderen
Backenzähne auf. In ausgeprägten Fällen kann
Modellierte Daten
Masern - hat Verbreitung - weltweit
Masern - hat Symptom - Exanthem
Masern - hat Immunogenität - Immunität -
dauerhaft
Masernvirus - IsA - Myxovirus
Masern - hat Inkubationszeit - 9-12 Tage
Masern - hat Kontagionsindex - 100%
Masern - hat Infektionsweg -
Tröpfcheninfektion
Masernvirus - hat Eintrittspforte -
Schleimhäute, Respirationstrakt -
Schleimhäute, Augen
Masern - hat Manifestationsindex - über 99%
Masern - hat Symptom - Schnupfen, Husten,
Konjunktivitis, Fieber (39°C)
Masern - hat Symptom - Lichtscheu, Husten
(bellend), gedunsenes Aussehen.
Masern - hat Symptom - Koplik-Flecken
Abbildung 7.1: Volltext Masern mit modellierten Informationen74
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die ganze Schleimhaut der Wangen und der
Lippen sowie manchmal auch der
Konjunktiven mit dichtstehenden weißen
Flecken "kalkspritzerartig" bedeckt sein. Die
Flecken lassen sich mit dem Spatel nicht
abwischen. Die Wangenschleimhaut ist nicht
mehr spiegelglatt, sondern aufgelockert,
samtartig verdickt und gerötet. Die "Kopliks"
bleiben meistens bis zum 2. Exanthemtag
nachweisbar. Am weichen Gaumen tritt ein
Enanthem auf, bestehend aus streichholzkopf-
bis linsengroßen, dunkelroten Flecken. Nach
3-5 Tagen geht das Prodromalstadium über in
das Exanthemstadium. Zuerst hinter dem Ohr,
innerhalb weniger Stunden im Gesicht,
schießt ein anfangs hellroter, später dunkel
werdender Ausschlag auf. Die Flecken sind 3-
6 mm groß und leicht erhaben. Sie neigen
zum Konfluieren, bekommen vom 2. Tag an
einen Stich ins Bläuliche und breiten sich über
den Körper kraniokaudal aus. Nach dem Kopf
werden der Rumpf, die Arme und zuletzt die
Beine befallen. Mit der Ausbreitung des
Exanthems steigt das Fieber, das gegen Ende
der Prodromi abfiel, abrupt wieder an, nicht
selten über 40°C. Die Kinder sind deutlich
krank: Sie sind apathisch, appetitlos und wei-
nerlich, durch Konjunktivitis, Tracheobronchitis
und Laryngitis gequält. Nicht selten treten
Durchfälle als Ausdruck einer Beteiligung der
Darmschleimhaut auf. Die Lymphknoten des
Halses sind vergrößert, manchmal ist auch
eine Milzvergrößerung festzustellen. Hat das
Exanthem auch hämorrhagischen Charakter,
muss nicht unbedingt auf einen besonders
schweren Verlauf geschlossen werden. Vom 3.
Tag an geht das Exanthem in derselben
Reihenfolge wieder zurück, in der es gekom-
men ist. Dabei hinterlässt es oft bräunliche
Flecke, die manchmal noch nach 10-14 Tagen
zu sehen sind. War das Exanthem stark ausge-
prägt, zeigt sich - besonders am Stamm - oft
noch für einige Zeit eine kleieförmige, feine
Schuppung. Gleichzeitig mit dem Abblassen
des Exanthems fällt beim unkomplizierten
Verlauf das Fieber ab.
Besondere Verlaufsformen
Bis zum 6.-8. Lebensmonat erkranken
Säuglinge bei uns normalerweise nicht, da sie
über eine diaplazentar erworbene Immunität
verfügen. Nur in den extrem seltenen Fällen,
in denen die Mutter noch keine Masern hatte,
Masern - hat Symptom - Enanthem - hat
Lokalisation - Gaumen 
Masern - hat Symptom - Apathie,
Appetitlosigkeit, Konjunktivitis,
Tracheobronchitis, Laryngitis, Durchfall
Masern - hat Symptom - Hypertrophie der
Lymphknoten des Halses
Masern - hat Symptom - Splenomegalie
Abbildung 7.2: Volltext Masern mit modellierten Informationen 75
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kann es zur Erkrankung bei jungen Säugling-
en, ja sogar bei Neugeborenen kommen.
"Mitigierte" Masern sind abgeschwächte
Verlaufsformen bei Kindern, denen vor oder
kurz nach der Infektion durch Bluttransfusion
oder Immunglobulingabe Antikörper übertra-
gen wurden. Auch bei abklingendem
Nestschutz können Säuglinge an mitigierten
Masern erkranken.
Laborbefunde
Schon zu Beginn des Prodromalstadiums bil-
det sich eine Leukopenie aus, die hauptsäch-
lich durch Lymphopenie bedingt ist. Tiefpunkt
ist der 2. Exanthemtag mit 3000-4000
Leukozyten/Mikroliter, hauptsächlich
Segmentkernigen mit deutlicher
Linksverschiebung. Eosinophile fehlen. Im
Urin ist oft eine geringe Albuminurie festzu-
stellen. In etwa der Hälfte der Fälle kommt es
zu pathologischen Veränderungen des
Elektroenzephalogramms, die aber nur bei 3%
der Kinder persistieren. Masernvirus lässt sich
in der infektiösen Phase in Blut, Rachensekret,
Konjunktivalflüssigkeit und Urin nachweisen.
IgM-Antikörper erscheinen am 1.
Exanthemtag, erreichen in den folgenden 3
Wochen hohe Werte und sinken dann allmäh-
lich ab.
Differentialdiagnose
Verwechslungen mit Röteln, Scharlach oder
allergischen Exanthemen sind möglich. Die
flüchtigen Exantheme, die bei einigen ande-
ren Viruskrankheiten auftreten können, wer-
den seltener mit Masern verwechselt.
Komplikationen
Die häufigsten Komplikationen sind
Bronchopneumonie und Otitis media. Sie tre-
ten meistens während oder kurz nach dem
Exanthemstadium auf. Weniger häufig, aber
gefährlich ist die Laryngitis (Krupp). Mit einer
Masernenzephalitis ist bei Kleinkindern in 1
von etwa 15 000 Fällen, bei Schulkindern in 1
von etwa 2000 Fällen zu rechnen. Sie kann
schon im Prodromalstadium auftreten, meist
aber erst 3 bis 10 Tage nach
Exanthemausbruch. Die Letalität beträgt etwa
20 %; Defektheilungen 10 bis 30 %.
Masern - hat Symptom - Leukopenie,
Lymphopenie
Masern - hat Symptom - Albuminurie
Masern - hat Differentialdiagnose - Röteln
Masern - hat Differentialdiagnose - Scharlach
Masern - hat Differentialdiagnose - allergi-
sches Exanthem
Masern - hat Komplikation -
Bronchopneumonie, Otitis media, Laryngitis
(Krupp), Enzephalitis, SSPE, Tuberkulose
Abbildung 7.3: Volltext Masern mit modellierten Informationen
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Die subakute sklerosierende Panenzephalitis
(SSPE) gilt als "slow-virus"-Maserninfektion
mit degenerativer Erkrankung der weißen
Hirnsubstanz.
Die Masern führen zu einer deutlichen
Verminderung der Resistenz gegenüber vielen
Infektionen. Besonders auffällig ist die verän-
derte Reaktion gegenüber der Tuberkulose
(Tuberkulinallergie), und zwar vom Beginn
des Exanthemstadiums an bis in die 2. und 3.
Krankheitswoche. Gleichzeitig können alte
Infektionen aktiviert werden. Miliare Aussaat,
auch tuberkulöse Meningitis, kann die Folge
sein.
Prognose
Die unkomplizierten Masern haben eine gute
Prognose. Die Kinder erholen sich nach
Fieberabfall erstaunlich rasch. Das gilt auch
für ausreichend behandelte Fälle von
Masernpneumonie und -otitis.
Therapie
Das Masernvirus ist einer gezielten
Behandlung nicht zugänglich. Bei unkompli-
zierten Fällen sollte symptomatisch mit
Antipyretika, ausreichender Flüssigkeitszufuhr
und hustenstillenden Medikamenten behan-
delt werden. Masernpneumonie und -otitis
müssen antibiotisch behandelt werden. Die
Masernenzephalitis kann nur symptomatisch
behandelt werden. Der Wert der Beta-
Interferonbehandlung bleibt umstritten.
Prophylaxe
Für alle gesunden Kinder ist die
Masernimpfung (in Kombination mit Mumps
und Röteln) im 2. Lebensjahr eine öffentlich
empfohlene Impfung. Masern können durch
die Gabe von 0,2 ml/ kg KG eines i. m. zu
applizierenden polyvalenten Immunglobulins
innerhalb der ersten 4 Inkubationstage verhin-
dert werden. Zwischen dem 5. und 7.
Inkubationstag kann der Verlauf noch mitigiert
werden. Auch die aktive Impfung in den
ersten 4-5 Inkubationstagen kann den
Ausbruch der Wildvirusmasern verhindern.
Masern - hat Therapie - symptomatisch
Masern - hat Prävention - Impfung
Abbildung 7.4: Volltext Masern mit modellierten Informationen 77
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gaben. Upper-level Ontologien beinhalten Konzepte wie Raum und Zeit und lassen sich auf
alle Domänen beziehen. Die Modellierung von temporalen Daten in medizinischen Domänen
müßte mit Hilfe von diesen Upper-level Ontologien geschehen [87]. Ein Beispiel für eine Upper-
Level Ontologie in der medizinischen Domäne stellt die General Formal Ontology (GFO) von
Herre et al. dar [88]. In Abbildung 7.1 ff. sind temporale Informationen, oder Informationen
die mit solchen verknüpft sind, mit blau markiert. Der Anteil dieser Informationen beträgt
ebenfalls etwa 26% des Textes und ist somit erheblich. Ob sich diese Informationen modellie-
ren lassen oder nicht hängt erstens von der Komplexität und Anzahl der damit verknüpften
Informationen ab und zweitens von der Vollständigkeit und Standardisierbarkeit der Infor-
mationen. Zum Beispiel ist der Satz
Zuerst hinter dem Ohr, innerhalb weniger Stunden im Gesicht,
schießt ein anfangs hellroter, später dunkel werdender Ausschlag
auf
eine Zusammensetzung aus sechs Informationen, nämlich »Ausschlag – hellrot«, »Ausschlag
– dunkel«, »Zeitpunkt A«, »Zeitpunkt A + wenige Stunden«, »hinter Ohr«, »Gesicht«, die
in diesem Satz prägnant und einfach verständlich miteinander verknüpft sind. Eine Model-
lierung ist prinzipiell mit Upper-level Ontologien möglich, jedoch ist fraglich, inwieweit der
modellierte Zusammenhang einer Benutzersuche zugänglich sein würde. Je komplexer der
Grundzusammenhang einer mehrteiligen Information, desto mehr ist man auf eine schnell zu
begreifende und umfassende Darstellung, wie die natürliche menschliche Sprache, oder ein
Bild eine ist, angewiesen. Es wäre denkbar, dieses Wissen in ein Datenmodell zu integrieren
und »zurückzuübersetzen«, jedoch gehen dabei implizite, durch die Satzstellung bestimmte
Verhältnisse verloren.
Heterogene Informationen
Dann gibt es noch Informationen, die in ihrer Komplexität nicht einfach in Konzepthierarchien
erfasst werden können. Die Aussage »Epidemien mit einem hohen Anteil an Erwachsenen sind
aber bei isolierten Bevölkerungsgruppen beobachtet worden, die mehrere Jahrzehnte keinen
Kontakt mehr mit dem Masernvirus gehabt hatten (Färöer, Grönland, Tahiti)« ist so viel-
schichtig, daß sie nicht in ein generisches Datenmodell passt. Es wäre denkbar, einen solchen
Zusammenhang zu modellieren, jedoch wäre er wahrscheinlich von einer inferenzbasierten Ver-
arbeitung ausgeschlossen, da die modellierten Konzepte sich grundlegend von denen anderer
Krankheiten unterscheiden.
Die Analyse macht deutlich, daß eine zufriedenstellende und umfassende Übersetzung ei-
nes medizinischen Textes bei gleichzeitiger Konsistenz mit einem kontrollierten Vokabular
schwer denkbar ist. Aus diesem Grund wurde bei Datamed ein hybrider Ansatz verfolgt:
Die Informationen, die mit Hilfe einer Begriffshierarchie erfassbar und in ein semantisches
Netz abgebildet werden können, werden zum computergestützten Lernen herangezogen. Die-
ses »harte« und klassifizierbare Wissen wird durch das Bereitstellen der Lehrbuchvolltexte
komplementiert.
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Vage Informationen
Klinische Beobachtungen bestehen meist nur zum Teil aus »harten Fakten« wie Laborgrenz-
werte. So ist es auch bei medizinischen Lehrbuchtexten der Fall, daß oft vage Informationen
zur Beschreibung eines Krankheitsbildes herangezogen werden. Der Satz »[Die Koplikflecken]
neigen zum konfluieren« verwendet das Verb »neigen« — Somit läßt sich weder sagen, daß
die Koplikflecken immer, noch daß sie nie konfluieren. Das Datenmodell ist in erster Linie
dazu geeignet, absolut quantifizierbare Informationen abzubilden. Denkbar wäre eine Wahr-
scheinlichkeitsangabe dieser Beobachtung, die sich dann in das Datenmodell integrieren ließe.
Die exakte Wahrscheinlichkeit ist aber auch nicht in dem Verb »neigen« enthalten. Ähnlich
verhält es sich mit den Worten »selten« und »manchmal«.
7.1.3 Limitationen der SNOMED
Die snomed wurde in diesem Projekt einerseits verwendet, weil sie eine standardisierte, gut
dokumentierte und erprobte Grundlage darstellt für die zu modellierende Domäne. Außerdem
ist verfolgt auch sie den Ansatz, möglichst keine Unterscheidung zwischen einer Schema- und
Instanzebene zu treffen, wie es für die Domäne notwendig ist. Auch was die Skalierbarkeit
angeht, bietet die snomed eine umfassende Erweiterungsmöglichkeiten.
Zhang et al. weisen in einem Artikel von 2004 auf die Unzulänglichkeiten des Semantic
Network der umls hin. Wie bereits beschrieben, ist bei der derzeitigen Modellierung eine voll-
ständige Abbildung des aktuellen medizinischen Wissenstandes nicht vorgesehen. Ein Konzept
kann nicht Kind zweier semantischer Typen sein. Bei DataMed stellt sich ein ähnliches Pro-
blem dar. Eine »Entzündung« wird laut snomed der Dimension Morphologie zugeordnet.
Genausogut könnte man sie aber als Einschränkung der Funktion betrachten. Das semanti-
sche Netz würde eine umfassendere (wissenschaftlich richtige) Modellierung zwar zulassen,
jedoch würde man dabei den Standard der snomed verlassen.
Bei der Repräsentation medizinischen und biologischen Wissens fällt generell auf, daß die
zentrale Schwierigkeit darin besteht, die Brücke zu schlagen zwischen zunehmend komplexem
Wissen und abstrakten, integrierbaren Daten [89]. Dies führt zwangsläufig dazu, daß medizi-
nische Terminologien wie die snomed oftmals ungenau formulierte Zusammenhänge haben,
wie im Folgenden deutlich gemacht werden soll.
M4 Entzündung und Fibrose
M47-48 Sonstige Entzündungen
M484-486 Kutane vaskuläre Eruptionen
M48400 Exanthem
Die Ungenauigkeit in diesem Beispiel besteht in der Ambiguität der Bezeichnung »Ent-
zündung UND Fibrose«. Diesem Ausschnitt zufolge ist ein »Exanthem« als Entzündung UND
Fibrose definiert. Würde man die Nomenklatur im Sinne unserer Modellierung konsistent ma-
chen, müsste es heissen »M4 Entzündung oder Fibrose«. Wie auch bei Halper et al., wurden
bei der Übersetzung eines Vokabulars in eine objektorientierte Datenbank zahlreiche Inkon-
sistenzen der medizinischen Terminologie offenbar [90].
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7.1.4 Vorteile der schwachen Typisierung
Wie bereits erwähnt ist für die formallogische Behandlung von Wissen ein hoher Grad an
Abstraktion und Standardisierung notwendig. Bei der Spezifizierung von Konzeptualisierun-
gen greift man meist auf das Klassen-Instanz Schema zurück. Konzepte lassen sich immer
übergeordneten Klassen zuordnen. In der medizinischen Domäne ist es jedoch nicht selten,
daß die Grenzen zwischen Klasse und Instanz nicht immer eindeutig sind. Nyce und Gra-
ves beschreiben 1990, daß eine »Läsion« für einen Neurologen gleichsam Lokalisation und
eigenständige medizinische Entität darstellen kann [75]. In einem Kontext stellt das Konzept
»Läsion« eine Klasse dar und in einem anderen eine Instanz. Dieser Überlegung wird mit
dem vorliegenden Datenmodell folge geleistet. Jedes Objekt im Datenmodell ist gleichwertig
und es wird nicht zwischen Klasse und Instanz unterschieden. Somit wird ermöglicht, daß
z.B. eine Läsion gleichzeitig eine Morphologie und eine Lokalisation sein kann. Man kann
also jedes beliebige Konzept eintragen, ohne dabei auf vordefinierte Typen festgelegt zu sein,
die man wie bei einem Formular ausfüllt. Dies hat den Vorteil, daß man bei der Erschließung
neuer Wissensbereiche unvorhergesehene, neue Kategorien oder Typen einfach in das Daten-
modell integrieren kann, ohne zwischen Instanz- und Schemaebene zu wechseln. Dies kann
gleichermaßen ein Nachteil sein, da dies auch bedeutet, daß man auf Datenbankebene keine
ausgewiesene Hierarchie mehr hat, die das Modell strukturiert und eine Navigation erleich-
tert.
Hierin läßt sich DataMed auch von den bestehenden beschreibungslogischen Standards wie
owl, rdf und oil abgrenzen [47, 34, 35, 39, 40]. Im Prinzip ist das Datenmodell von Data-
Med auch eine Domänenontologie, jedoch besteht die Besonderheit der schwachen Typisierung
im Gegensatz zu dem Organisationsprinzip Klasse-Instanz. Das Modell reicht so von sehr all-
gemeinen Konzepten bis zu sehr speziellen Konzepten und eine klare Unterscheidung zwischen
Konzeptualisierung (Definition der Beschreibungsmittel) und der Modellierung (konkrete Be-
schreibung) wird verwischt. Hierdurch ist das vorliegende Datenmodell noch flexibler und
unrestriktiver als bestehende Standards und ist gut für die unvorhersehbare Struktur medi-
zinischen Wissens vorbereitet.
7.2 Ausblick
Die hier gewählte Repräsentation ist nicht nur nützlich, um das Datenmodell zu entwerfen und
zu verstehen, sondern auch, um in Zukunft die Datenbankpflege komfortabel zu gestalten. Der
nächste Schritt wäre ein uml-Modell, das mit Hilfe von reverse engineering erstellt wird, d.h.
eine Abbildung des Inhaltes der Datenbank in der uml-Notation. Auf diese Weise hätte man
ein mächtiges Werkzeug und Interface zur globalen Datenbankpflege. Abfrage und Eingabe
könnten über dieselbe graphische Umgebung geschehen. Die hier angewandte Technologie wird
sich in Zukunft nicht nur auf dieses kleine Gebiet beschränken. Es sollte vielmehr ein Werkzeug
geschaffen werden, um komplexe und dynamische Informationsstrukturen zu verwalten und
zu visualisieren. Es soll also nicht als einzelne Anwendung betrachtet werden, sondern eher
als Infrastrukturtechnologie.
Mit dem cognivis.m framework, einem Folgeprojekt von DataMed, ist dies zum Teil gesche-
hen [77]. Es stellt eine webbasierte, kooperative Plattform für die Externalisierung, Erfassung,
Abfrage, Verarbeitung und Kombination von medizinischem Wissen durch graphenbasierte
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Visualisierungen. Die Nutzerinteraktion basiert nun hauptsächlich auf direkter Manipulation
der Graphen. Die Eingabe und Pflege des Datenmodells, welche bei Datamed noch mit Hilfe
eines Standard-uml-Editors mit dem Umweg über ein separates Programm zur Konvertie-
rung der xmi-Datei geschahen, sind nun in den cognivis.m Editor integriert. Auch Bilder (und
eventuelle andere multimediale Objekte) sind nun direkt in die Graphendarstellung mit ein-
gebunden. Ferner besitzt das cognivis.m framework die Fähigkeit, eine Online-Recherche der
Medline Datenbank mittels MeSH Termini (Medical Subject Headings) durchzuführen und
mittels eines dynamischen Graphen zu visualisieren. Die umfangreiche und komplexe Struktur
des MeSH-Netzwerks kann auf diese Weise komfortabel erschlossen werden und Querverbin-
dungen sind schneller erfassbar als bei der Standard-Websuche.
Die Wissensbank könnte in Zukunft durch andere Lehrbücher für das bestehende Fach-
gebiet oder auch um andere Fachgebiete erweitert werden. In Zukunft wäre auch eine rech-
nergestützte Erfassung von medizinischen Texten denkbar, die automatisch Objekte und Be-
ziehungen herstellt und sie dann in die Wissensbank integriert. Dies stellt allerdings hohe
Anforderungen an die Spracherkennungsfähigkeiten des Systems.
Auch für andere Formen des computerbasierten Lernens ist mit der Schaffung dieses
Grundgerüstes zur Modellierung medizinischen Wissens eine gute Grundlage entstanden. Mit
Hilfe von zusätzlichen didaktischen Modulen besteht die Möglichkeit, eine fallbasierte An-
wendung zu erstellen, wie Crowley und Medvedeva gezeigt haben [55]. Unter Anwendung
bestehender ontologiebasierter Technologien läßt sich in Zukunft eine aussichtsreiche Platt-
form schaffen für Anwendungen, die sich auf ontologiebasierte Inferenz stützen. Man stelle sich
eine elektronische Patientenakte vor, die für die täglichen Klinikroutinen notiert, welche Sym-
ptome der Patient derzeit aufweist. Über eine Anbindung zu DataMed könnte dann ein Agent
über das semantische Netz mögliche Diagnosen stellen und bei entsprechender Übereinstim-
mung dann Hinweise in der Patientenakte auslösen, die den Arzt im Klinikalltag unterstützen
sollen. Die derzeitige Entwicklung der medizinischen Terminologien und Datenbanken, sowie
die Bedeutung des Internets zeigen an, daß es immer wichtiger wird, medizinisches Wissen
für Computeranwendungen lesbar und prozessierbar zu machen.
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Kapitel 8
Zusammenfassung
Das Ziel dieses Projekt war es, ein Grundgerüst für ein computergestütztes System zu ent-
wickeln, welches Ärzten und Medizinstudenten ermöglicht, schnell und effizient medizinisches
Wissen nachzuschlagen. Die entstandene Wissensbasis DataMed ist imstande, dem Medizi-
ner im klinischen Alltag bei der Diagnose- und Entscheidungsfindung zu unterstützen. Durch
Abfragealgorithmen sind auch komplexere Anfragen möglich, wie es die herkömmliche me-
dizinische Literatur bisher nicht erlaubt. Lehrbücher haben eine lineare Struktur und sind
nach Kapiteln (Krankheiten) geordnet. Sie sind in erster Linie dazu gedacht, umfassend Wis-
sen über eine Krankheit zu vermitteln. DataMed kann in ähnlicher Weise als Nachschlage-
werk genutzt werden. Der Vorteil gegenüber konventionellen Lehrbüchen besteht jedoch in
der Fähigkeit, anhand unvollständiger Informationen, beispielsweise einer kleine Menge von
Symptomen, zu nach Anzahl von übereinstimmenden Symptomen gewichteten Diagnosevor-
schlägen zu kommen. Dies ist das Ergebnis des semantischen Netzes, durch das Informationen
verschiedener Krankheiten miteinander verknüpft werden und so durch einen Computer nach
verschiedenen Kriterien durchsucht werden können.
Der Schwerpunkt dieser Arbeit lag in der Konzeption des Datenmodells. Am Anfang stand
die Auswahl eines geeigneten Wissensgebietes. Das Gebiet der pädiatrischen Viruserkrankun-
gen wurde ausgewählt, weil es repräsentativ und überschaubar ist. Seine Krankheitsbilder
werden durch Kategorien wie Ätiologie, Symptome oder Therapie charakterisiert und sind
daher für viele internistische Krankheiten repräsentativ. Ferner bestehen zwischen den Krank-
heiten Überschneidungen bei den Symptomen, was eine vergleichende Betrachtung im Sinne
von Differentialdiagnosen möglich macht. Die Modellierung des Wissens erfolgte nach den
Vorgaben der Objektorientierung, der schwachen Typisierung und des semantischen Netzes.
Der Lehrbuchtext wurde analysiert und Informationen in ein semantisches Netz übertragen.
Dieses besteht aus Objekten und Verknüpfungen. Eine Aussage im Lehrbuchtext wie beispiels-
weise »Masern verursacht Fieber« wird zerlegt in die Objekte »Masern« und »Fieber«. Diese
beiden Objekte werden nun durch eine Verknüpfung mit dem Namen »hat Symptom« mitein-
ander verbunden, wobei sie von »Masern« auf »Fieber« zeigt. Um ein sinnvolles semantisches
Netz zu erhalten, wurde das Modell auf der Grundlage einer etablierten Nomenklatur, der
snomed, erstellt. Die Hierarchie der snomed stellt auch bei zukünftigen Erweiterungen des
Wissensgebiets eine Konsistenz und Eindeutigkeit im Modell sicher. Der derzeitige Umfang
der Datenbank von DataMed gegliedert nach Konzepten, Assoziationen, Containerobjekten
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und Konzepten, die durch snomed vorgegeben waren, ist in folgender Tabelle dargestellt:
Anzahl
Konzepte 549
Assoziationen 1041
Containerobjekte 183
SNOMED-Konzepte 214
Tabelle 8.1: Anzahl der verwendeten Konzepte und Assoziation in Datamed
Die Erstellung des Datenmodells geschah zunächst rechnerunabhängig. Modellierungs-
schritte wechselten sich mit Prüfungsschritten schon vor der Implementierung ab. Verbesse-
rungen und »best practices« bei spezifischen Modellierungsproblemen (z.B. Symptome mit
Ausprägung) konnten so effizient in das Datenmodell integriert werden. Es basiert auf dem
objektorientierten Paradigma und ist möglichst feingranular. Die Objekte, die im Modell be-
schrieben werden sind möglichst einfach beschaffen und folgen dem Prinzip der schwachen
Typisierung. Die meiste Information über die Objekte erschließt sich aus dem semantischen
Netz, welches aus den Objekten und den Assoziationen besteht. Erst, als das Datenmodell
ausgereift genug erschien, wurde es mittels eines uml-Editors (Poseidon) in digitale Form ge-
bracht. Im Rahmen eines anderen Studienprojekts [83] wurde ein Importmodul erstellt, mit
dem es möglich wurde, die objektorientierte Datenbank FastObjects mit dem Datenmodell zu
füllen. Die Qualität des Datenmodells wurde anschließend mittels Beispielsitzungen und einer
Gegenüberstellung des Ur-Textes und des Datenmodells evaluiert.
Derzeit repräsentiert das Modell inhaltlich ein kleines Gebiet der Medizin, die viralen In-
fektionen in der Pädiatrie. Das Datenmodell befindet sich jedoch in einem Zustand, der eine
stabile und performante Grundlage bildet, um weitere, größere Wissensgebiete der Medizin
aufzunehmen. Es ist in sich schlüssig und vorbereitet für zukünftige Erweiterungen inhaltli-
cher und struktureller (zusätzliche Suchfunktionen) Natur. Der Modellierungsansatz ist, wie
die Textanalyse gezeigt hat, aufgrund der vielen impliziten Informationen in medizinischen
Texten nicht imstande, medizinisches Wissen erschöpfend darzustellen. Die Quote der model-
lierten Daten läßt sich jedoch durch Erweiterungen erhöhen. Die durch die objektorientier-
te Modellierung bedingte »Schemahaftigkeit« kann durch Eingliederung von Volltexten und
zusätzlichen Multimediadateien (Bilder, Audio und Video) sinnvoll ergänzt werden. Die Ent-
wicklung der Client-Server-Architektur und des Frontends ist ein noch laufendes Teilprojekt.
Die Aspekte einer praktikablen, an didaktischen Kriterien orientierten Benutzerschnittstelle
wurden am anderen Ort [8] behandelt. Vorläufige konzeptuelle Ergebnisse der didaktischen
und präsentatorischen Oberfläche wurden zuvor bereits vorgestellt. Die endgültige Frontend-
oberfläche hängt jedoch von der Wissensumgebung und den medizinischen Ansprüchen ab.
Die rechnergestützte Verarbeitung von Wissen wird gerade in der Medizin immer wichti-
ger. Das Ziel dieser Arbeit war es, Kriterien zu definieren, die von einem medizinischen Lehr-
buchtext über ein abstraktes Datenmodell zu einer konkreten medizinischen Wissensbank für
den klinischen Gebrauch führen. Die Arbeit konnte zeigen, daß es möglich ist, heterogenes
medizinisches Wissen korrekt und didaktisch sinnvoll für ein rechnergestütztes System zu re-
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präsentieren. Mit DataMed wurden Probleme und deren mögliche Lösungen aufgezeigt, die
durch das Vermittlungsdilemma zwischen natürlichem medizinischen Fließtext und maschi-
nenlesbarer Wissensbank entstehen.
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